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DETAILED ACTION 
Election 

1 . The response filed on May 1 5, 2006 to the restriction requirement of April 24, 2006 has 
been received. Applicant has elected Group 1, claims 1-4 for examination without traverse. 

2. Claims 1-20 are pending. 

3 Claims 5-20 have also been withdrawn from further consideration by the examiner under 
37 CFR 1 . 142(b) as being drawn to non-elected inventions. 

4. Claims 1-4 are currently under consideration. 

Specification Objections 

5. The abstract of the disclosure is objected to because it exceeds the maximum length of 
150 words. Correction is required. See CFR §1.72 

6. The disclosure is objected to because of the following informalities: 

The teaching, "The genomic (enphasis added) DNA for the CA125 gene is set out in SEQ ID 
NO: 4" [0041], Ime bridging p. 10 and 1 1, [0043], 1'^ line, in stating the SEQ ID NO: 4 is 
genomic DNA contradicts the following teachings, "A full length cDNA molecule for CA125 is 
set out in Table 4 and SEQ ID NO: 4 p. 4", lines 16 -17, and "The isolated cDNA sequences 
(Table 4 and SEQ ID NO: 4) of the present invention can be inserted into an expression vector", 
[0043], first Une, which state that SEQ ID NO: 4 is a cDNA molecule. 
Appropriate correction is required. 
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Priority 

7. Examiner has established a priority date of November 15, 2002 for claims land 2 of the 
instantly claimed serial number 10/715,066 because pending claim 1 recites an isolated nucleic 
acid molecule encoding CA125, which reads on an isolated nucleic acid molecule encoding the 
full-length CA125. Pending claim 2 recites the isolated nucleic acid molecule of claim 1 
comprising the sequence of SEQ ID NO: 4. A review of the parent appUcations only supports 
the claimed limitations in provisional application 60/427,045, which has a filing date of 
November 15, 2002. AppUcant is invited to submit evidence pointing to the serial number, page 
and line where support can be found estabUshing an earher priority date. 

Examiner has established a priority date of November 17, 2003 for claim 3 of the 
instantly claimed serial number 10/715,066 because pending claim 3 recites the isolated nucleic 
acid molecule of claim 2 wherein the sequence has at least about 70% homology with SEQ ID 
NO: 4 and a review of the parent appUcations did not reveal support for the claimed limitations 
of a sequence that has at least about 70% homology with SEQ ID NO: 4. Support for an 
isolated nucleic acid molecule encoding CA125, the isolated nucleic acid molecule of encoding 
CA125 con5)rising the sequence of SEQ ID NO: 4, and the molecule which is a fragment of the 
isolated nucleic acid molecule comprising the sequence of SEQ ID NO: 4 was found in one or 
more of the parent appUcations. AppUcant is invited to submit evidence pointing to the serial 
number, page and Une where support can be found estabUshing an earUer priority date. 

Examiner has estabUshed a priority date of April 17, 2001 for claim 4 of the instantly 
claimed serial number 10/715,066 because pending claim 4 recites the isolated nucleic acid 
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molecule of claim 2 wherein said molecule is a fragment thereof. A review of the parent 
appUcations revealed the claimed limitations. 



Claim Rejections - 35 USC §112 

The following is a quotation of the second paragraph of 35 U.S.C. 1 12: 

The specification shall conclude with one or more claims particularly pointing out and 
distinctly claiming the subject matter which the appUcant regards as his invention. 

8. Claim 1 is rejected under 35 U.S.C. 1 12, second paragraph, as being indefinite for failing 
to particularly point out and distinctly claim the subject matter which appUcant regards as the 
invention. 

Claim 1 is rejected for being indefinite m the use of CA125 as the sole means of 
identifying the claimed isolated nucleic acid molecule. The use of only laboratory designations 
to identify a particular isolated nucleic acid molecule renders the claim indefinite because 
different laboratories may use the same laboratory designations to define conq)letely different 
nucleic acid molecules. Amendment of the claims to include the SEQ ID NO: is required, 
because SEQ ID NO: are unique identifiers which unambiguously define a given nucleic acid 
molecule. 



The following is a quotation of the first paragraph of 35 U.S.C. 112: 

The specification shall contain a written description of the invention, and of the manner 
and process of making and using it, in such full, clear, concise, and exact terms as to 
enable any person skilled in the art to which it pertains, or with which it is most nearly 
connected, to make and use the same and shall set forth the best mode contenplated by 
the inventor of carrying out his mvention. 
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9. Claims 3 and 4 are rejected under 35 USC 1 12, first paragraph, as lacking an adequate 
written description in the specification. 

Claims 3 and 4 are drawn to the isolated nucleic acid molecule of claim 2 wherein the 
sequence has at least about 70% homology with SEQ ID NO: 4 (claim 3) and the isolated nucleic 
acid molecule of claim 2 wherein said molecule is a fragment thereof (claim 4). 

Claims 3 and 4 encompass a genus of widely varying species of isolated nucleic acid 
molecules comprising the sequence of SEQ ID NO: 4 which are at least about 70% homologous 
with SEQ ID NO: 4 or a fragment thereof The only species presented are SEQ ID NO: 4 (the 
full length cDNA of CA125), SEQ ID NO: 3 (a DNA sequence showing the carboxy terminal 
domain of the CA125 molecule), SEQ ID NO: 2 (a DNA sequence showing the extracellular 
repeat portion of the CA125 molecule), and SEQ ID NO: 1 (a DNA sequence showing the 
extracellular amino terminal domain of the CA125 molecule), see [009]. 

The findings in University of Califomia v. Eli Lilly and Co ,. 1 19 F.3d 1559, 43 USPQ2d 
1398 (Fed Cir. 1997) and Enzo Biochem. Inc, V. Gen-Probe Inc. are relevant to the instant 
claims. The Federal Circuit addressed the application of the written description requirement to 
DNA-related inventions in University of Califomia v> Eh Lilly and Co ., 1 19 F.3d 1559, 43 
USPQ2d 1398 (Fed. Cir. 1997). The court stated that "[a] written description of an invention 
involving a chemical genus, like a description of a chemical species, requires a precise 
definition, such as by structure, formula, [or] chemical name,' of the claimed subject matter 
sufficient to distinguish it fi-om other materials." Id. At 1567, 43 USPQ2d at 1405. The court 
also stated that 

a generic statement such as "vertebrate insuUn cDNA" or "manmiahan insulin cDNA" 
without more, is not an adequate written description of the genus because it does not 
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distinguish the genus from others, except by function. It does not specifically define any 
of the genes that fall within its definition. It does not define any structural features 
commonly possessed by members of the genus that distinguish them from others. One 
skilled in the art therefore cannot, as one can do with a fiilly described genus, visualize or 
recognize the identity of the members of the genus. A definition by function, as we have 
previously indicated, does not suffice to define the genus because it is only an indication 
of what the gene does, rather than what it is. 

Id At 1568, 43 USPQ2d at 1406. The court concluded that "naming a type of material generally 
known to exist, in the absence of knowledge as to what that material consists of, is not a 
description of that material'* Id 

Finally, the court addressed the manner by which a genus of cDNAs might be described. 
"A description of a genus of cDNAs may be achieved by means of a recitation of a representative 
number of cDNAs, defined by nucleotide sequence, falling within the scope of the genus or of a 
recitation of structural features common to the members of the genus, which features constitute a 
substantial portion of the genus." Id 

The Federal Circuit has recently clarified that a DNA molecule can be adequately 
described without disclosing its conplete structure. See Enzo Biochem. Inc. V. Gen-Probe Inc. . 
296 F.3d 1316, 63 USPQ2d 1609 (Fed Cir. 2002). The Enzo court adopted the standard that "the 
written description requirement can be met by 'show[ing] that an invention is complete by 
disclosure of sufficiently detailed, relevant identifying characteristics.... i.e., complete or partial 
structure, other physical and/or chemical properties, functional characteristics when coupled with 
a known or disclosed correlation between function and structure, or some combination of such 
characteristics. " Id At 1324, 63 USPQ2d at 1613 (emphasis omitted, bracketed material in 
original). 
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Thus, the instant specification may provide an adequate written description of the widely 
varying genus of isolated nucleic acid molecules of claim 2 wherein the sequence has at least 
about 70% homology with SEQ ID NO: 4 and the isolated nucleic acid molecules of claim 2 
wherein said molecules are a fragment thereof, per Lilly by structurally describing a 
representative number of isolated nucleic acid molecules wherein the sequence has at least about 
70% with SEQ ID NO: 4 or fragments of the isolated nucleic acid molecule of claim 2 or by 
describinjg "structural features common to the members of the genus, which features constitute a 
substantial portion of the genus/' Alternatively, per Enzo, the specification can show that the 
claimed invention is con5)lete "by disclosure of sufficiently detailed, relevant identifying 
characteristics, functional characteristics when coupled with a known or disclosed correlation 
between function and structure, or some combination of such characteristics." 

In this case, the specification does not describe the isolated nucleic acid molecule of 
claim 2 wherein the sequence has at least about 70% homology with SEQ ID NO: 4 and the 
isolated nucleic acid molecule of claim 2 wherein said molecule is a fragment thereof in a 
manner that satisfies either the Lilly or Enzo standards. The specification does not provide the 
conq)lete structure of the isolated nucleic acid molecule of claim 2 wherein the sequence has at 
least about 70% homology with SEQ ID NO: 4 and the isolated nucleic acid molecule of claim 2 
wherein said molecule is a fragment thereof, nor does the specification provide any partial 
structure of such isolated nucleic acid molecule, nor any physical or chemical characteristics of 
the isolated nucleic acid molecule nor any functional characteristics coupled with a known or 
disclosed correlation between structure and function. Although the specification discloses SEQ 
ID NOs: 1-4, this does not provide a description of an isolated nucleic acid molecule of claim 2 
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that has at least 70% homology with SEQ ID NO: 4 or the isolated nucleic acid molecule of 
claim2 molecule which is fragment thereof that would satisfy the standard set out in Enzo. 

The specification also fails to describe the isolated nucleic acid molecule of claim 2 
wherein the sequence has at least about 70% homology with SEQ ID NO: 4 and the isolated 
nucleic acid molecule of claim 2wherein said molecule is a fragment thereof by the test set out in 
Lilly . The specification describes only SEQ ID NO: 4, Therefore, it necessarily fails to 
describe a "representative number" of such species. In addition, the specification also does not 
describe "structural features common to the members of the genus, which features constitute a 
substantial portion of the genus." 

Thus, the specification does not provide an adequate written description of the isolated 
nucleic acid molecule of claim 2 wherein the sequence has at least about 70% homology with 
SEQ ID NO: 4 and the isolated nucleic acid molecule of claim 2 wherein said molecule is a 
fragment thereof required to practice the claimed invention. Since the specification fails to 
adequately describe the isolated nucleic acid molecule of claim 2 wherein the sequence has at 
least about 70% homology with SEQ ID NO: 4 and the isolated nucleic acid molecule of claim 2 
wherein said molecule is a fragment thereof, it also fails to provide a written description for these 
products. 

Claim Rejections - 35 USC§102 
The following is a quotation of the appropriate paragraphs of 35 U.S.C. 102 that form the 
basis for the rejections under this section made in this Office action: 
1 0. A person shall be entitled to a patent unless - 
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(a) the invention was known or used by others in this country, or patented or described in 
a printed publication in this or a foreign country, before the invention thereof by the 
applicant for a patent. 

Claims land 2 are rejected under 35 U.S.C. 102(a) as being anticipated by O'Brien et al. 
(Tumor Biology, 2002 May-Jun; 23: 154-69, IDS) as evidenced by GenBank accession No. 
AF414442, version AF414442.2 (Appendix 1). 

Claim 1 is drawn to an isolated nucleic acid molecule encoding CA125. Claim 2 is 
drawn to the isolated nucleic acid molecule of claim 1 con:5)rising the sequence of SEQ ID NO: 
4. 

O'Brien et al. teach, as evidenced by GenBank accession No. AF4 14442, version 
AF414442.2, an isolated nucleic acid molecule encoding CA125 and the isolated nucleic acid 
molecule of claim 1 con5)rising the sequence of SEQ ID NO: 4, p. 159, right column. 

11. A person shall be entitled to a patent unless - 

(b) the invention was patented or described in a printed pubhcation in this or a foreign 
country or in public use or on sale in this country, more than one year prior to the date of 
application for patent in the United States. 

Claim 3 is rejected under 35 U.S.C. 102(b) as being anticipated by O'Brien et al. (Tiunor 
Biology, 2002 May-Jun; 23: 154-69, IDS) as evidenced by GenBank accession No. AF414442, 
version AF414442.2 (Appendix 1). 

Claim 3 is drawn to the isolated nucleic acid molecule of claim 2 wherein the sequence 
has at least about 70% homology with SEQ ID NO: 4. 
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O'Brien et al. teach, as evidenced by GenBank accession No. AF4 14442, version 
AF414442,2, the isolated nucleic acid molecule of claim 2 wherein the sequence has at least 
about 70% homology with SEQ ID NO: 4, p. 159, right column. 



Claims 3 and 4 are rejected under 35 U.S.C. 102(b) as being anticipated by NCI-CGAP 
(GenBank Accession No. AA640762, October 28,1997). 

Claim 3 is drawn to the isolated nucleic acid molecule of claim 2 wherein the sequence 
has at least about 70% homology with SEQ ID NO: 4. Claim 4 is drawn to the isolated nucleic 
acid molecule of claim 2 wherein said molecule is a fragment thereof 

Claims 3 and 4 read on fragments of the isolated nucleic acid molecule encoding CA125. 

NCI-CGAP teaches an isolated nucleic acid molecule of claim 2 wherein said molecule is 
a fragment thereof 



Double Patenting 

12. A rejection based on double patenting of the "same invention" type finds its support in 
the language of 35 U.S.C. 101 which states that "whoever invents or discovers any new and 
useful process ... may obtain a patent therefor ..." (Enphasis added). Thus, the term "same 
invention," in this context, means an invention drawn to identical subject matter. See Miller v. 
Eagle Mfg Co,, 151 U.S. 186 (1894); In re Ockert, 245 F.2d 467, 1 14 USPQ 330 (CCPA 1957); 
and/n re Vogel, All F.2d 438, 164 USPQ 619 (CCPA 1970). 

A statutory type (35 U.S.C. 101) double patenting rejection can be overcome by 
canceling or amending the conflicting claims so they are no longer coextensive in scope. The 
filing of a terminal disclaimer cannot overcome a double patenting rejection based upon 35 
U.S.C. 101. 

Claims 2-4 are provisionally rejected under 35 U.S.C. 101 as claiming the same invention 



as that of claims 25-27 of copending Application No. 10/475,1 17. SEQ ID NO: 314 of 
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Application No. 10/475,1 17 is the full-length cDNA molecule for CA125, see [0009], Unes 25- 
26. 

The claims of Application No. 10/475,1 17 are drawn to an isolated nucleic acid 
conq^rising the sequence of SEQ ID NO: 3 14 (claim 25), an isolated nucleic acid molecule of 
claim 25 wherein the sequence has at least about 70% homology with SEQ ID NO: 314 (claim 
26), and the isolated nucleic acid molecule of claim 25 wherein said molecule is a fragment 
thereof (claim 27). 

This is a provisional double patenting rejection since the conflicting claims have not in 
fact been patented. 

13. If applicant disagrees with any rejection set forth in this office action based on 
examiner's establishment of a priority date November 15, 2002 for claims 1 and 2 and November 
17, 2003 for claim 3 of the instantly claimed application serial number 10/715,066, appUcant is 
invited to submit evidence pointing to the serial number, page and line where support can be 
found establishing an earHer priority date. 

14. No claims are allowed. 

15. Any inquiry concerning this communication or earlier communications from the 
examiner should be directed to Peter J. Reddig whose telephone number is (571) 272-903 1 . The 
examiner can normally be reached on M-F 8:30 a.m.-5:00 p.m.. 
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If attempts to reach the examiner by telephone are unsuccessful, the examiner's 
supervisor, Jeffrey Siew can be reached on (571) 272-0787. The fax phone number for the 
organization where this application or proceeding is assigned is 571-273-8300. 

Information regarding the status of an appHcation may be obtained from the Patent 

Application Information Retrieval (PAIR) system Status information for pubhshed applications 

may be obtained from either Private PAIR or PubUc PAIR. Status information for unpublished 

applications is available through Private PAIR only. For more information about the PAIR 

system, see http://pair-direct.uspto.gov. Should you have questions on access to the Private PAIR 

system, contact the Electronic Business Center (EBC) at 866-217-9197 (toll-free). If you would 

like assistance from a USPTO Customer Service Representative or access to the automated | 

information system, call 800-786-9199 (IN USA OR CANADA) or 571-272-1000. 

Peter J. Reddig, Ph.D. ( 
Examiner 

Art Unit 1642 _ . 
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Display [GenBank 1^ Show (s j^j Send to 

Range: from fbegin j to jend j fj Reverse complemented strand Features: lt| gj^^^^^ : 



n 1: A.F414442 . Reports Homo sapiens ovar...[gi: 244 19040] 
Comment Features Seguence. 



Links 



LOCUS AF414442 66765 bp itiRNA linear PRI 29-OCT-2002 

DEFINITION Homo sapiens ovarian cancer related tumor marker CA125 mRNA, 
complete cds. 

ACCESSION AF414442 / 

VERSION AF414442 .2 GI : 24419040 

KEYWORDS 

SOURCE Homo sapiens (hviman) 

ORGANISM Homo sapiens 

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 
Mammalia; Eutheria; Euarchontoglires; Primates; Haplorrhini; 
Catarrhini; Hominidae; Homo. 
REFERENCE 1 (bases 1 to 66765) 

AUTHORS 0'Brien,T. J. , Beard, J.B., Underwood, L. J. , Dennis, R. A., Santin,A.D. 
and York,L. 

The CA125 gene: An extracellular superstructure dominated by repeat 
sequences 

Tumour Biol. 22, 348-366 (2001) 

11786729 

2 (bases 1 to 66765) 

0*Brien,T. J. , Underwood, L. J. and Beard, J.B. 
Direct Submission 

Submitted ( 09-AUG-2001 ) Obstetrics and Gynecology, University of 
Arkansas for Medical Sciences, 4301 W. Markham St. Slot 718, Little 
Rock, AR 72205, USA 

3 (bases 1 to 66765) 

0'Brien,T. J. , Underwood, L. J. and Beard, J.B. 
Direct Submission 

Submitted (19-FEB-2002) Obstetrics and Gynecology, University of 
Arkansas for Medical Sciences, 4301 W. Markham St. Slot 718, Little 
Rock, AR 72205, USA 
Sequence update by submitter 

4 (bases 1 to 66765) 

0'Brien,T. J. , Underwood, L. J. and Beard, J.B. 
Direct Submission 

Submitted (29-OCT-2002 ) Obstetrics and Gynecology, University of 
Arkansas for Medical Sciences, 4301 W. Markham St. Slot 718, Little 
Rock, AR 72205, USA 
Sequence update by submitter 

On Oct 29, 2002 this sequence version replaced qi: 18182326 . 
Location/Qualifiers 
1. ,66765 

/organism="Homo sapiens" 
/mol_type="mRNA" 
/db xref="taxon: 9606 " 
/ ch r omo s ome= "19" 
/map="19ql3.2" 
CDS 205.. 66663 

/note="mucin-like glycoprotein" 
/codon start=l 
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AUTHORS 
TITLE 
JOURNAL 
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AUTHORS 
TITLE 
JOURNAL 



REMARK 
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AUTHORS 
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source 




in Blast 2 Sequences results 

PubMed Entrez BLAST OMiM Taxonomy Structure 

BLAST 2 SEQUENCES RESULTS VERSION BLASTN 2.2.14 [May-07-2006] 



Match:11 \ Mismatch:}:? I gap open:|5 i gap extension: j? 

x^ropoff: |5p J expect:|lCLpqql wordsize: [jjZ] Filter I?^ View option Jl^ndaiT 



Masking character option Masking color option [Black | 

□ Show CDS translation m^S 



Sequence 1: IcljSEQID NO: 4 
Length = 66765 (1 ..66765) 

Sequence 2: gi|24419040|gb|AF414442.2| 
Length = 66765 (1 ..66765) 




NOTE:Bitscore and expect value are calculated based on the size of the nr database. 

NOTK:If protein translation is reversed, please repeat the search with reverse strand of the query sequence. 



Score = 1.243e+05 bits (64636), Expect = 0.0 
Identities = 66750/66750 (100%), Gaps = 0/66750 (0%) 
Strand=Plus/Plus 



AAGCGTTGCACAATTCCCCCAACCTCCATACATACGGCAGCTCTTCTAGACACAGGTTTT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I 
AAGCGTTGCACAATTCCCCCAACCTCCATACATACGGCAGCTCTTCTAGACACAGGTTTT 
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Query 


61 
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61 


Query 


121 


Sbjct 


121 


Query 


181 


Sbjct 


181 


Query 


241 



60 



60 



120 



CCCAGGTCAAATGCGGGGACCCCAGCCATATCTCCCACCCTGAGAAATTTTGGAGTTTCA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I II I I I I I I II I I I I I I I I II I II I II II 
CCCAGGTCAAATGCGGGGACCCCAGCCATATCTCCCACCCTGAGAAATTTTGGAGTTTCA 120 

GGGAGCTCAGAAGCTCTGCAGAGGCCACCCTCTCTGAGGGGATTCTTCTTAGACCTCCAT 180 

II I II I II II I II I II I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
GGGAGCTCAG7\AGCTCTGCAGAGGCCACCCTCTCTGAGGGGATTCTTCTTAGACCTCCAT 180 

CCAGAGGCAAATGTTGACCTGTCCATGCTGAAACCCTCAGGCCTTCCTGGGTCATCTTCT 240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II II I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I II I I I I I I I 
CCAGAGGCAAATGTTGACCTGTCCATGCTGAAACCCTCAGGCCTTCCTGGGTCATCTTCT 240 

CCCACCCGCTCCTTGATGACAGGGAGCAGGAGCACTAAAGCCACACCAGAAATGGATTCA 300 



Sb jet 


241 
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Sbjct 
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Qu.6 jry 
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Sbjct 


601 
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661 


Sb j ct 


661 


QuG jry 


721 


Sbjct 


721 


QuG jcy 


781 


Sbjct 


781 


Qu.G jry 


O 1 X 


Sbjct 


841 


QuG ry 


901 


Sbjct 


901 


QuG jry 


961 


Sbjct 


^ O X 
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1021 




1 Oft 1 

X V/ O X 


Sbjct 


1081 

X V O X 


Qu© jry 


1141 

XXIX 


Sbjct 


1141 


Query 


1201 


Sbjct 


1201 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

CCCACCCGCTCCTTGATGACAGGGAGCAGGAGCACTAAAGCCTICACCAGTWVTGGATTCA 300 

GGACTGACAGGAGCCACCTTGTCACCTAAGACATCTACAGGTGCAATCGTGGTGACAGAA 360 
i I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGACTGACAGGAGCCACCTTGTCACCTAAGACATCTACAGGTGCAATCGTGGTGACAGAA 360 

CATACTCTGCCCTTTACTTCCCCAGATAAGACCTTGGCCAGTCCTACATCTTCGGTTGTG 420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I 
CATACTCTGCCCTTTACTTCCCCAGATAAGACCTTGGCCAGTCCTACATCTTCGGTTGTG 420 

GGAAGAACCACCCAGTCTTTGGGGGTGATGTCCTCTGCTCTCCCTGAGTCAACCTCTAGA 480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGAAGAACCACCCAGTCTTTGGGGGTGATGTCCTCTGCTCTCCCTGAGTCAACCTCTAGA 480 

GGAATGACACACTCCGAGCAAAGAACCAGCCCATCGCTGAGTCCCCAGGTCAATGGAACT 540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGAATGACACACTCCGAGCAAAGAACCAGCCCATCGCTGAGTCCCCAGGTCAATGGAACT 540 

CCCTCTAGGAACTACCCTGCTACAAGCATGGTTTCAGGATTGAGTTCCCCAAGGACCAGG 600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCTCTAGGAACTACCCTGCTACAAGCATGGTTTCAGGATTGAGTTCCCCAAGGACCAGG 600 

ACCAGTTCCACAGAAGGAAATTTTACCAAAGAAGCATCTACATACACACTCACTGTAGAG 660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I 
ACCAGTTCCACTVGAAGGAAATTTTACCATVAGJ^GCATCTACATACACACTCACTGTAGAG 660 

ACCACAAGTGGCCCAGTCACTGAGAAGTACACAGTCCCCACTGAGACCTCAACAACTGAA 720 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCACAAGTGGCCCAGTCACTGAGAAGTACACAGTCCCCACTGAGACCTCAACAACTGAA 720 

GGTGACAGCACAGAGACCCCCTGGGACACAAGATATATTCCTGTAAAAATCACATCTCCA 780 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTGACAGCACAGAGACCCCCTGGGACACAAGATATATTCCTGTAAT^AATCACATCTCCA 780 

ATGAAAACATTTGCAGATTCAACTGCATCCAAGGAAAATGCCCCAGTGTCTATGACTCCA 840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 
ATGAAAACATTTGCAGATTCAACTGCATCCAAGGAAAATGCCCCAGTGTCTATGACTCCA 840 

GCTGAGACCACAGTTACTGACTCACATACTCCAGGAAGGACAAACCCATCATTTGGGACA 900 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCTGAGACCACAGTTACTGACTCACATACTCCAGGAAGGACAAACCCATCATTTGGGACA 900 

CTTTATTCTTCCTTCCTTGACCTATCACCTAAAGGGACCCCAAATTCCAGAGGTGAAACA 960 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTTTATTCTTCCTTCCTTGACCTATCACCTAT^GGGACCCCAAATTCCAGAGGTGAi^CA 960 

AGCCTGGAACTGATTCTATCAACCACTGGATATCCCTTCTCCTCTCCTGAACCTGGCTCT 1020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I 
AGCCTGGAACTGATTCTATCAACCACTGGATATCCCTTCTCCTCTCCTGAACCTGGCTCT 1020 

GCAGGACACAGCAG7\ATAAGTACCAGTGCGCCTTTGTCATCATCTGCTTCAGTTCTCGAT 1080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCAGGACACAGCAGAATAAGTACCAGTGCGCCTTTGTCATCATCTGCTTCAGTTCTCGAT 1080 

AATA7WVTATCAGAGACCAGCATATTCTCAGGCCAGAGTCTCACCTCCCCTCTGTCTCCT 1140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AATAAAATATCAGAGACCAGCATATTCTCAGGCCAGAGTCTCACCTCCCCTCTGTCTCCT 1140 

GGGGTGCCCGAGGCCAGAGCCAGCACAATGCCCAACTCAGCTATCCCTTTTTCCATGACA 1200 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGGTGCCCGAGGCCAGAGCCAGCACAATGCCCAACTCAGCTATCCCTTTTTCCATGACA 1200 

CTAAGCAATGCAGAAACAAGTGCCGAAAGGGTCAGAAGCACAATTTCCTCTCTGGGGACT 1260 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTAAGCAATGCAGAAACAAGTGCCGAAAGGGTCAGAAGCACAATTTCCTCTCTGGGGACT 1260 



Query 1261 CCATCAATATCCACAAAGCAGACAGCAGAGACTATCCTTACCTTCCATGCCTTCGCTGAG 1320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 

Sbjct 1261 CCATCAATATCCT^CAAAGCAGACAGCAGAGACTATCCTTACCTTCCATGCCTTCGCTGAG 1320 

Que r y 1321 ACCATGGATATACCCAGCACCCACATAGCCAAGACTTTGGCTTCAGAATGGTTGGGAAGT 1380 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 1321 ACCATGGATATACCCAGCACCCACATAGCCAAGACTTTGGCTTCAGAATGGTTGGGAAGT 138 0 

Query 1381 CCAGGTACCCTTGGTGGCACCAGCACTTCAGCGCTGACAACCACATCTCCATCTACCACT 1440 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j c t 1381 CCAGGTACCCTTGGTGGCACCAGCACTTCAGCGCTGACAACCACATCTCCATCTACCACT 1440 

Que ry 1441 TTAGTCTCAGAGGAGACCAACACCCATCACTCCACGAGTGGAAAGGAAACAGAAGGAACT 1500 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1441 TTAGTCTCAGAGGAGACCAACACCCATCACTCCACGAGTGGAAAGGAAACAGAAGGAACT 1500 

Query 1501 TTGAATACATCTATGACTCCACTTGAGACCTCTGCTCCTGGAG7\AGAGTCCGAAATGACT 1560 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1501 TTGAATACATCTATGACTCCACTTGAGACCTCTGCTCCTGGAGAAGAGTCCGAAATGACT 1560 

Que ry 1561 GCCACCTTGGTCCCCACTCTAGGTTTTACAACTCTTGACAGCAAGATCAGAAGTCCATCT 1620 

I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 1561 GCCACCTTGGTCCCCACTCTAGGTTTTACAACTCTTGACAGCAAGATCAGAAGTCCATCT 1620 

Query 1621 CAGGTCTCTTCATCCCACCCAACAAGAGAGCTCAGAACCACAGGCAGCACCTCTGGGAGG 1680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j c t 1621 CAGGTCTCTTCATCCCACCCAAC7\AGAGAGCTCAGAACCACAGGCAGCACCTCTGGGAGG 1680 

Query 1681 CAGAGTTCCAGCACAGCTGCCCACGGGAGCTCTGACATCCTGAGGGCAACCACTTCCAGC 1740 

I I I I I I I I I I I I I M M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M 

Sb j c t 1681 CAGAGTTCCAGCACAGCTGCCCACGGGAGCTCTGACATCCTGAGGGCAACCACTTCCAGC 1740 

Query 1741 ACCTCAAAAGCATCATCATGGACCAGTGAAAGCACAGCTCAGCAATTTAGTGAACCCCAG 1800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j c t 1741 ACCTCAAAAGCATCATCATGGACCAGTGAAAGCACAGCTCAGCAATTTAGTGAACCCCAG 1800 

Query 1801 CACACACAGTGGGTGGAGACAAGTCCTAGCATGAAAACAGAGAGACCCCCAGCATCAACC 18 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I M I I I I I I I I I 

Sb j c t 1801 CACACACAGTGGGTGGAGACAAGTCCTAGCATGAAAACAGAGAGACCCCCAGCATCAACC 1860 

Query 1861 AGTGTGGCAGCCCCTATCACCACTTCTGTTCCCTCAGTGGTCTCTGGCTTCACCACCCTG 1920 

I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I 

Sb j Ct 1861 AGTGTGGCAGCCCCTATCACCACTTCTGTTCCCTCAGTGGTCTCTGGCTTCACCACCCTG 1920 

Query 1921 AAGACCAGCTCCACAAAAGGGATTTGGCTTGAAGAAACATCTGCAGACACACTCATCGGA 1980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 

Sb j Ct 1921 AAGACCAGCTCCACAAAAGGGATTTGGCTTGAAG7U\ACATCTGCAGACACACTCATCGGA 1980 

Query 1981 GAATCCACAGCTGGCCCAACCACCCATCAGTTTGCTGTTCCCACTGGGATTTCAATGACA 2040 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 1981 GAATCCACAGCTGGCCCAACCACCCATCAGTTTGCTGTTCCCACTGGGATTTCAATGACA 2040 

Que r y 2041 GGAGGCAGCAGCACCAGGGGAAGCCAGGGCACAACCCACCTACTCACCAGAGCCACAGCA 2100 

I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 2041 GGAGGCAGCAGCACCAGGGGAAGCCAGGGCACAACCCACCTACTCACCAGAGCC^ 2100 

Query 2101 TCATCTGAGACATCCGCAGATTTGACTCTGGCCACGAACGGTGTCCCAGTCTCCGTGTCT 2160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j Ct 2101 TCATCTGAGACATCCGCAGATTTGACTCTGGCCACGAACGGTGTCCCAGTCTCCGTGTCT 2160 

Query 2161 CCAGCAGTGAGCAAGACGGCTGCTGGCTCAAGTCCTCCAGGAGGGACAAAGCCATCATAT 2220 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 2161 CCAGCAGTGAGCAAGACGGCTGCTGGCTCAAGTCCTCCAGGAGGGACAAAGCCATCATAT 2220 

Query 2221 



ACAATGGTTTCTTCTGTCATCCCTGAGACATCATCTCTACAGTCCTCAGCTTTCAGGGAA 2280 



Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



2221 
2281 
2281 
2341 
2341 
2401 
2401 
2461 
2461 
2521 
2521 
2581 
2581 
2641 
2641 
2701 



2701 
2761' 
2761 
2821 
2821 
2881 
2881 
2941 
2941 
3001 
3001 
3061 
3061 
3121 
3121 
3181 
3181 



i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAATGGTTTCTTCTGTCATCCCTGAGACATCATCTCTACAGTCCTCAGCTTTCAGGGAA 2280 

GGAACCAGCCTGGGACTGACTCCATTAAACACTAGACATCCCTTCTCTTCCCCTGAACCA 2340 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGAACCAGCCTGGGACTGACTCCATTAAACACTAGACATCCCTTCTCTTCCCCTGAACCA 2340 

GACTCTGCAGGACACACCAAGATAAGCACCAGCATTCCTCTGTTGTCATCTGCTTCAGTT 2400 

I I I I I I I M I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GACTCTGCy^GGACACT^CCAAGATAAGCTJLCCAGCTVTTCCTCTGTTGTCATCTGCTTCAG^ 2400 

CTTGAGGATAAAGTGTCAGCGACCAGCACATTCTCACACCACAAAGCCACCTCATCTATT 2460 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 
CTTGAGGATAAAGTGTCAGCGACCAGCACATTCTCACACCACAAAGCCACCTCATCTATT 2460 

ACCACAGGGACTCCTGAAATCTCAACAAAGACAAAGCCCAGCTCAGCCGTTCTTTCCTCC 2520 

I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCACAGGGACTCCTGA;\ATCTCAACAAAGACAAAGCCCAGCTCAGCCGTTCTTTCCTCC 2520 

ATGACCCTAAGCAATGCAGCAACAAGTCCTGA7\AGAGTCAGAAATGCAACTTCCCCTCTG 2580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGACCCTAAGCAATGCAGCAACAAGTCCTGAAAGAGTCAGAAATGCAACTTCCCCTCTG 2580 

ACTCATCCATCTCCATCAGGGGAAGAGACAGCAGGGAGTGTCCTCACTCTCAGCACCTCT 2640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTCATCCATCTCCATCAGGGGZUVGAGACAGCAGGGAGTGTCCTCACTCTCAGCACCTCT 2640 

GCTGAGACTACAGACTCACCTAACATCCACCCAACTGGGACACTGACTTCAGAATCGTCA 2700 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 
GCTGAGACTACAGACTCACCTAACATCCACCCAACTGGGACACTGACTTCAGAATCGTCA 2700 

GAGAGTCCTAGCACTCTCAGCCTCCCAAGTGTCTCTGGAGTCAAAACCACATTTTCTTCA 2760 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGAGTCCTAGCACTCTCAGCCTCCCAAGTGTCTCTGGAGTCAAAACCACATTTTCTTCA 2760 

TCTACTCCTTCCACTCATCTATTTACTAGTGGAGAAGAAACAGAGGAAACTTCGAATCCA 2820 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTACTCCTTCCACTCATCTATTTACTAGTGGAGAAGAAACAGAGGAAACTTCGAATCCA 2820 

TCTGTGTCTCAACCTGAGACTTCTGTTTCCAGAGTAAGGACCACCTTGGCCAGCACCTCT 2880 
I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTGTGTCTCAACCTGAGACTTCTGTTTCCAGAGTAAGGACCACCTTGGCCAGCACCTCT 2880 

GTCCCTACCCCAGTATTCCCCACCATGGACACCTGGCCTACACGTTCAGCTCAGTTCTCT 2940 

I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTCCCTACCCCAGTATTCCCCACCATGGACACCTGGCCTACACGTTCAGCTCAGTTCTCT 2940 

TCATCCCACCTAGTGAGTGAGCTCAGAGCTACGAGCAGTACCTCAGTTACAAACTCAACT 3000 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCATCCCACCTAGTGAGTGAGCTCAGAGCTACGAGCAGTACCTCAGTTACAAACTCAACT 3000 

GGTTCAGCTCTTCCTAAAATATCTCACCTCACTGGGACGGCAACAATGTCACAGACCAAT 3060 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTTCAGCTCTTCCTAAAATATCTCACCTCACTGGGACGGCAACAATGTCACAGACCAAT 3060 

AGAGACACGTTTAATGACTCTGCTGCACCCCAAAGCACAACTTGGCCAGAGACTAGTCCC 3120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGAGACACGTTTAATGACTCTGCTGCACCCCAAAGCACAACTTGGCCAGAGACTAGTCCC 3120 

AGATTCAAGACAGGGTTACCTTCAGCAACAACCACTGTTTCAACCTCTGCCACTTCTCTC 3180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGATTCAAGACAGGGTTACCTTCAGCAACAACCACTGTTTCAACCTCTGCCACTTCTCTC 3180 

TCTGCTACTGTAATGGTCTCTAAATTCACTTCTCCAGCAACTAGTTCCATGGAAGCAACT 3240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I 
TCTGCTACTGTAATGGTCTCTAAATTCACTTCTCCAGCAACTAGTTCCATGGAAGCAACT 3240 
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4091 




4081 

*1 U O X 


sb j et 


4 081 
*i w o X 




4141 

1 X T X 


Sbjet 


4141 


Query 


4201 



TCTATCAGGGAACCATCAACAACCATCCTCACAACAGAGACCACGAATGGCCCAGGCTCT 3300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I 

TCTATCAGGGAACC7VTC7\ACAACCATCCTCACAACAGAGACCACGAATGGCCCAGGC^ 3300 

ATGGCTGTGGCTTCTACCAACATCCCAATTGGAAAGGGCTACATTACTGAAGGAAGATTG 3360 
I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I 

ATGGCTGTGGCTTCTACCAACATCCCAATTGGAAAGGGCTACATTACTGAAGGAAGATTG 3360 

GACACAAGCCATCTGCCCATTGGAACCACAGCTTCCTCTGAGACATCTATGGATTTTACC 3420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I 

GACACAAGCCATCTGCCCATTGGAACCACAGCTTCCTCTGAGACATCTATGGATTTTACC 3420 

ATGGCCAAAGAAAGTGTCTCAATGTCAGTATCTCCATCTCAGTCCATGGATGCTGCTGGC 3480 
I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGGCCAAAGAAAGTGTCTCAATGTCAGTATCTCCATCTCAGTCCATGGATGCTGCTGGC 3480 

TCAAGCACTCCAGGAAGGACAAGCCAATTCGTTGACACATTTTCTGATGATGTCTATCAT 3540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCT^AGCACTCCAGGAAGGACAAGCCAATTCGTTGACACATTTTCTGATGATGTCTATCAT 3540 

TT7\ACATCCAGAGA7\ATTACAATACCTAGAGATGGAACAAGCTCAGCTCTGACTCCACAA 3600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTAACATCCAGAGAAATTAC;\ATACCTAGAGATGGAACAAGCTCAGCTCTGACTCCACAA 3600 

ATGACTGCAACTCACCCTCCATCTCCTGATCCTGGCTCTGCTAGAAGCACCTGGCTTGGC 3660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGACTGCAACTCACCCTCCATCTCCTGATCCTGGCTCTGCTAGAAGCACCTGGCTTGGC 3660 

ATCTTGTCCTCATCTCCTTCTTCTCCTACTCCCAAAGTCACAATGAGCTCCACATTTTCA 3720 
I I I I I M I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATCTTGTCCTCATCTCCTTCTTCTCCTACTCCCAAAGTCACAATGAGCTCCACATTTTCA 3720 

ACTCAGAGAGTCACCACAAGCATGATAATGGACACAGTTGAAACTAGTCGGTGGAACATG 3780 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTCAGAGAGTCACCACAAGCATGATAATGGACACAGTTGAAACTAGTCGGTGGAACATG 3780 

CCCAACTTACCTTCCACGACTTCCCTGACACCAAGTAATATTCCAACAAGTGGTGCCATA 3840 
I I I I I I I I I I I i I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 11 I I I M 

CCCAACTTACCTTCCACGACTTCCCTGACACCAAGTAATATTCCAACAAGTGGTGCCATA 3840 

GGAAAAAGCACCCTGGTTCCCTTGGACACTCCATCTCCAGCCACATCATTGGAGGCATCA 3900 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGAAAAAGCACCCTGGTTCCCTTGGACACTCCATCTCCAGCCACATCATTGGAGGCATCA 3900 

GTVAGGGGGACTTCCAACCCTCAGCACCTACCCTGAATCAACAAACACACCCAGCATCCAC 3960 
I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i i I I I I I I I I 

GAAGGGGGACTTCCAACCCTCAGCACCTACCCTGAATCTXACAAACACTVCCCAGCA 3960 

CTCGGAGCACACGCTAGTTCAGAAAGTCCAAGCACCATCAAACTTACCATGGCTTCAGTA 4020 
I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCGGAGCACACGCTAGTTCAGAAAGTCCAAGCACCATCA7\ACTTACCATGGCTTCAGTA 4020 

GTAAAACCTGGCTCTTACACACCTCTCACCTTCCCCTCAATAGAGACCCACATTCATGTA 4080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTAAAACCTGGCTCTTACACACCTCTCACCTTCCCCTCAATAGAGACCCACATTCATGTA 4080 

TCAACAGCCAGAATGGCTTACTCTTCTGGGTCTTCACCTGAGATGACAGCTCCTGGAGAG 4140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCAACAGCCAGAATGGCTTACTCTTCTGGGTCTTCACCTGAGATGACAGCTCCTGGAGAG 4140 

ACTAACACTGGTAGTACCTGGGACCCCACCACCTACATCACCACTACGGATCCTAAGGAT 4200 
I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTAACACTGGTAGTACCTGGGACCCCACCACCTACATCACCACTACGGATCCTAAGGAT 4200 

ACAAGTTCAGCTCAGGTCTCTACACCCCACTCAGTGAGGACACTCAGAACCACAGAAAAC 4260 



1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sb j ct 4201 ACAAGTTCAGCTCAGGTCTCTACACCCCACTCT^GTGAGGACACTCAGAACCACAGAAAAC 4260 

Query 42 61 CATCCAAAGACAGAGTCCGCCACCCCAGCTGCTTACTCTGGAAGTCCTAAAATCTCAAGT 4320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j c t 4261 CATCCAAAGACAGAGTCCGCCACCCCAGCTGCTTACTCTGGAAGTCCTAAAATCTCAAGT 4320 

Query 4321 TCACCCAATCTCACCAGTCCGGCCACAAAAGCATGGACCATCACAGACACAACTGAACAC 4380 

I I I I I I I I I I I I M I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4321 TCACCCAATCTCACCAGTCCGGCCT^CAAAAGCTVTGGACCATCTVCAGACAC^CTGAAC^^ 4380 

Query 4381 TCCACTCAATTACATTACACAAAATTGGCAGAAAAATCATCTGGATTTGAGACACAGTCA 4440 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4381 TCCACTCAATTACATTACACAAAATTGGCAGAAA7\ATCATCTGGATTTGAGACACAGTCA 4440 

Query 4441 GCTCCAGGACCTGTCTCTGTAGTAATCCCTACCTCCCCTACCATTGGAAGCAGCACATTG 4500 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 4441 GCTCCAGGACCTGTCTCTGTAGTAATCCCTACCTCCCCTACCATTGGAAGCAGCACATTG 4500 

Query 4501 GAACTAACTTCTGATGTCCCAGGGGAACCCCTGGTCCTTGCTCCCAGTGAGCAGACCACA 4560 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 4501 GAACTAACTTCTGATGTCCCAGGGGAACCCCTGGTCCTTGCTCCCAGTGAGCAGACCACA 4560 

Query 4561 ATCACTCTCCCCATGGCAACATGGCTGAGTACCAGTTTGACAGAGGAAATGGCTTCAACA 4620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 4561 ATCACTCTCCCCATGGCAACATGGCTGAGTACCAGTTTGACAGAGGAAATGGCTTCAACA 4620 

Query 4621 GACCTTGATATTTCAAGTCCAAGTTCACCCATGAGTACATTTGCTATTTTTCCACCTATG 4680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j c t 4621 GACCTTGATATTTCAAGTCCAAGTTCACCCATGAGTACATTTGCTATTTTTCCACCTATG 4680 

Que r y 4681 TCCACACCTTCTCATG7\ACTTTCAAAGTCAGAGGCAGATACCAGTGCCATTAGAAATACA 4740 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4681 TCCACACCTTCTCATGAACTTTCAAAGTC7VGAGGCAGATACCAGTGCCATTAGAAATACA 4740 

Query 4741 GATTCAACAACGTTGGATCAGCACCTAGGAATCAGGAGTTTGGGCAGAACTGGGGACTTA 4800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4741 GATTCAACAACGTTGGATCAGCACCTAGGAATCAGGAGTTTGGGCAGAACTGGGGACTTA 4800 

Query 4801 ACAACTGTTCCTATCACCCCACTGACAACCACGTGGACCAGTGTGATTGAACACTCAACA 4860 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 4801 ACAACTGTTCCTATCACCCCACTGACAACCACGTGGACCAGTGTGATTGAACACTCAACA 4860 

Query 4861 CAAGCACAGGACACCCTTTCTGCAACGATGAGTCCTACTCACGTGACACAGTCACTCAAA 4920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4861 CAAGCACAGGACACCCTTTCTGCAACGATGAGTCCTACTCACGTGACACAGTCACTCAAA 4920 

Query 4921 GATCAAACATCTATACCAGCCTCAGCATCCCCTTCCCATCTTACTGAAGTCTACCCTGAG 4980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 4921 GATCAAACATCTATACCAGCCTCAGCATCCCCTTCCCATCTTACTGAAGTCTACCCTGAG 4980 

Query 4981 CTCGGGACACAAGGGAGJ^GCTCCTCTGAGGCAACCACTTTTTGGAAACCATCTACAGAC 5040 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 4981 CTCGGGACACAAGGGAGAAGCTCCTCTGAGGCAACCACTTTTTGGAAACCATCTACAGAC 5040 

Que ry 5041 ACACTGTCCAGAGAGATTGAGACTGGCCCAACAAACATTCAATCCACTCCACCCATGGAC 5100 

I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5041 AOVCTGTCCAGAGAGATTGAGACTGGCCCTVACAAACATTCAATCCACTCCACC^^ 5100 

Query 5101 AACAC7\Aa\AC7VGGGAGCAGTAGTAGTGGAGTCACCCTGGGC7^TAGCCCA^ 5160 
M I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 5101 AACACAACAACAGGGAGCAGTAGTAGTGGAGTCACCCTGGGCATAGCCCACCTTCCCATA 5160 

Query 5161 GGAACATCCTCCCCAGCTGAGACATCCACAAACATGGCACTGGAAAGAAGAAGTTCTACA 5220 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 5161 GGAACATCCTCCCCT^GCTGAGACyVTCCAGAAACTVTGGCACTGGAAAGAAGT^AGTTCTACA 5220 



Query 5221 GCCACTGTCTCTATGGCTGGGACAATGGGACTCCTTGTTACTAGTGCTCCAGGAAGAAGC 5280 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 5221 GCCACTGTCTCTATGGCTGGGACAATGGGACTCCTTGTTACTAGTGCTCCAGGAAGAAGC 5280 

Que r y 5281 ATCAGCCAGTCATTAGGT^GAGTTTCCTCTGTCCTTTCTGAGTCAACTACTGAAGGAGTC 5340 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sb j ct 5281 ATCAGCCAGTCATTAGGAAGAGTTTCCTCTGTCCTTTCTGAGTCAACTACTGAAGGAGTC 5340 

Que r y 5341 ACAGATTCTAGTAAGGGAAGCAGCCCAAGGCTG7\ACACACAGGGAAATACAGCTCTCTCC 5400 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 5341 ACAGATTCTAGTAAGGGAAGCAGCCCAAGGCTGAACACACAGGGAAATACAGCTCTCTCC 5400 

Query 5401 TCCTCTCTTGAACCCAGCTATGCTGAAGGAAGCCAGATGAGCACAAGCATCCCTCTAACC 5460 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5401 TCCTCTCTTGAACCCAGCTATGCTGAAGGAAGCCAGATGAGCACAAGCATCCCTCTAACC 5460 

Query 5461 TCATCTCCTACAACTCCTGATGTGG7\ATTCATAGGGGGCAGCACATTTTGGACCAAGGAG 5520 

I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 5461 TCATCTCCTACAACTCCTGATGTGGAATTCATAGGGGGCAGCACATTTTGGACCAAGGAG 5520 

Query 5521 GTCACCACAGTTATGACCTCAGACATCTCCAAGTCTTCAGCAAGGACAGAGTCCAGCTCA 5580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 5521 GTCACCACAGTTATGACCTCAGACATCTCCAAGTCTTCAGCAAGGACAGAGTCCAGCTCA 5580 

Query 5581 GCTACCCTTATGTCCACAGCTTTGGGAAGCACTGAAAATACAGGAAAAGAT^AAACTCAGA 5640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5581 GCTACCCTTATGTCCACAGCTTTGGGAAGCACTGA7U\ATACAGGAAAAGAAAAACTCAGA 5640 

Query 5641 ACTGCCTCTATGGATCTTCCATCTCCAACTCCATCAATGGAGGTGACACCATGGATTTCT 5700 

I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I 

Sbjct 5641 ACTGCCTCTATGGATCTTCCATCTCCAACTCCATCAATGGAGGTGACACCATGGATTTCT 5700 

Query 5701 CTCACTCTCAGTAATGCCCCCAATACCACAGATTCACTTGACCTCAGCCATGGGGTGCAC 5760 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j c t 5701 CTCACTCTCAGTAATGCCCCCAATACCACAGATTCACTTGACCTCAGCCATGGGGTGCAC 5760 

Query 5761 ACCAGCTCTGCAGGGACTTTGGCCACTGACAGGTCATTGAATACTGGTGTCACTAGAGCC 582 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 5761 ACCAGCTCTGCAGGGACTTTGGCCACTGACAGGTCATTGAATACTGGTGTCACTAGAGCC 5820 

Query 5821 TCCAGATTGGAAAACGGCTCTGATACCTCTTCTAAGTCCCTGTCTATGGGAAACAGCACT 5880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 5821 TCCAGATTGGAAAACGGCTCTGATACCTCTTCTAAGTCCCTGTCTATGGGAAACAGCACT 5880 

Query 5881 CACACTTCCATGACTGACACAGAGAAGAGTGAAGTGTCTTCTTCAATCCATCCCCGACCT 5940 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 5881 CACACTTCCATGACTGACACAGAGAAGAGTG/\AGTGTCTTCTTCAATCCATCCCCGACCT 5940 

Query 5941 GAGACCTCAGCTCCTGGAGCAGAGACCACTTTGACTTCCACTCCTGGAAACAGGGCCATA 6000 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M 

Sb j ct 5941 GAGACCTCAGCTCCTGGAGCAGAGACCACTTTGACTTCCACTCCTGGAAACAGGGCCATA 6000 

Query 6001 AGCTTAACATTGCCTTTTTCATCCATTCCAGTGGAAGAAGTCATTTCTACAGGCATAACC 6060 

I I I I I i I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 6001 AGCTTAACATTGCCTTTTTCATCCATTCCAGTGGAAGAAGTCATTTCTACAGGCATAACC 6060 

Query 6061 TCAGGACCAGACATCAACTCAGCACCCATGACACATTCTCCCATCACCCCACCAACAATT 6120 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 6061 TCAGGACCAGACATCAACTCAGCACCCATGACACATTCTCCCATCACCCCACCAACAATT 6120 

Query 6121 GTATGGACCAGTACAGGCACAATTGAACAGTCCACTCAACCACTACATGCAGTTTCTTCA 6180 

I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I M I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I 

Sb j ct 6121 GTATGGACCAGTACAGGCACAATTGAACAGTCCTVCTCAACCACTACATGCAGTTTCTTCA 6180 

Query 6181 GAAAAAGTTTCTGTGCAGACACAGTCAACTCCATATGTCAACTCTGTGGCAGTGTCTGCT 6240 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sb j ct 6181 GAAAAAGTTTCTGTGCAGACACAGTCAACTCCATATGTCAACTCTGTGGCAGTGTCTGCT 6240 

Query 6241 TCCCCTACCCATGAGAATTCAGTCTCTTCTGGAAGCAGCACATCCTCTCCATATTCCTCA 6300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6241 TCCCCTACCCATGAGAATTCAGTCTCTTCTGGAAGCAGCACATCCTCTCCATATTCCTCA 6300 

Query 6301 GCCTCACTTGAATCCTTGGATTCCACAATCAGTAGGAGGAATGCAATCACTTCCTGGCTA 6360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I 
Sbjct 6301 GCCTCACTTGAATCCTTGGATTCCACAATCAGTAGGAGGAATGCAATCACTTCCTGGCTA 6360 

Query 6361 TGGGACCTCACTACATCTCTCCCCACTACAACTTGGCCAAGTACTAGTTTATCTGAGGCA 6420 

I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 6361 TGGGACCTCACTACATCTCTCCCCACTACAACTTGGCCAAGTACTAGTTTATCTGAGGCA 6420 

Query 6421 CTGTCCTCAGGCCATTCTGGGGTTTCAAACCCAAGTTCAACTACGACTGAATTTCCACTC 6480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6421 CTGTCCTCAGGCCATTCTGGGGTTTCAAACCCAAGTTCAACTACGACTGAATTTCCACTC 6480 

Que ry 6481 TTTTCAGCTGCATCCACATCTGCTGCTAAGCAAAGA7\ATCCAGA7\ACAGAGACCCATGGT 6540 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 6481 TTTTCAGCTGCATCCACATCTGCTGCTAAGCAAAGAAATCCAGAAACAGAGACCCATGGT 6540 

Query 6541 CCCCAGAATACAGCCGCGAGTACTTTGAACACTGATGCATCCTCGGTCACAGGTCTTTCT 6600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 6541 CCCCAGAATACAGCCGCGAGTACTTTGAACACTGATGCATCCTCGGTCACAGGTCTTTCT 6600 

Query 6601 GAGACTCCTGTGGGGGCAAGTATCAGCTCTGAAGTCCCTCTTCCAATGGCCATAACTTCT 6660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 6601 GAGACTCCTGTGGGGGCAAGTATCAGCTCTGAAGTCCCTCTTCCAATGGCCATAACTTCT 6660 

Query 6661 AGATCAGATGTTTCTGGCCTTACATCTGAGAGTACTGCTAACCCGAGTTTAGGCACAGCC 6720 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 6661 AGATCAGATGTTTCTGGCCTTACATCTGAGAGTACTGCTAACCCGAGTTTAGGCACAGCC 6720 

Query 6721 TCTTCAGCAGGGACCAAATTAACTAGGACAATATCCCTGCCCACTTCAGAGTCTTTGGTT 6780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 6721 TCTTCAGCAGGGACCAAATTAACTAGGACAATATCCCTGCCCACTTCAGAGTCTTTGGTT 6780 

Query 6781 TCCTTTAGAATGAACAAGGATCCATGGACAGTGTCAATCCCTTTGGGGTCCCATCCAACT 6840 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I 
Sb j ct 6781 TCCTTTAGAATGAACAAGGATCCATGGACAGTGTCAATCCCTTTGGGGTCCCATCCAACT 6840 

Que r y 6841 ACTAATACAGAAACAAGCATCCCAGTAAACAGCGCAGGTCCACCTGGCTTGTCCACAGTA 6900 
I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 6841 ACTAATACAGAAACAAGCATCCCAGTA7\ACAGCGCAGGTCCACCTGGCTTGTCCACAGTA 6900 

Query 6901 GCATCAGATGTAATTGACACACCTTCAGATGGGGCTGAGAGTATTCCCACTGTCTCCTTT 6960 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 
Sbjct 6901 GCATCAGATGTAATTGACACACCTTCAGATGGGGCTGAGAGTATTCCCACTGTCTCCTTT 6960 

Query 6961 TCCCCCTCCCCTGATACTGAAGTGACAACTATCTCACATTTCCCAGAT^GACAACTCAT 7020 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 6961 TCCCCCTCCCCTGATACTGAAGTGACAACTATCTCACATTTCCCAGAAAAGACAACTCAT 7020 

Query 7021 TCATTTAGAACCATTTCATCTCTCACTCATGAGTTGACTTCAAGAGTGACACCTATTCCT 7080 

I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 7021 TCATTTAGAACCATTTCATCTCTCACTCATGAGTTGACTTCAAGAGTGACACCTATTCCT 7080 

Que r y 7081 GGGGATTGGATGAGTTCAGCTATGTCTACAAAGCCCACAGGAGCCAGTCCCTCCATTACA 7140 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 7081 GGGGATTGGATGAGTTCAGCTATGTCTACAAAGCCCACAGGAGCCAGTCCCTCCATTACA 7140 

Query 7141 CTGGGAGAGAGAAGGACAATCACCTCTGCTGCTCCAACCACTTCCCCCATAGTTCTCACT 7200 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 7141 CTGGGAGAGAGAAGGACAATCACCTCTGCTGCTCCAACCACTTCCCCCATAGTTCTCACT 7200 
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Sbjct 


7861 
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Sbjct 
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7981 


Queiry 


8041 


Sbjct 


8041 

O W *S X 


Que jry 


8101 


Sbjct 


8101 


Query 


8161 



GCTAGTTTCACAGAGACCAGCACAGTTTCACTGGATAATGAAACTACAGTAAAAACCTCA 7260 
I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCTAGTTTCACAGAGACCAGCACAGTTTCACTGGATAATGAAACTACAGTAAAAACCTCA 7260 

GATATCCTTGACGCACGGAAAACAAATGAGCTCCCCTCAGATAGCAGTTCTTCTTCTGAT 7320 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I 

GATATCCTTGACGCACGGAAAACAAATGAGCTCCCCTCAGATAGCAGTTCTTCTTCTGAT 7320 

CTGATCAACACCTCCATAGCTTCTTCAACTATGGATGTCACTAA7\ACAGCCTCCATCAGT 7380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGATCAACACCTCCATAGCTTCTTCAACTATGGATGTCACTAAAACAGCCTCCATCAGT 7380 

CCCACTAGCATCTCAGGAATGACAGCAAGTTCCTCCCCATCTCTCTTCTCTTCAGATAGA 7440 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCACTAGCATCTCAGGAATGACAGCAAGTTCCTCCCCATCTCTCTTCTCTTCAGATAGA 7440 

CCCCAGGTTCCCACATCTACAACAGAGACAAATACAGCCACCTCTCCATCTGTTTCCAGT 7500 
I I i I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCCAGGTTCCCACATCTACAACAGAGACAAATACAGCCACCTCTCCATCTGTTTCCAGT 7500 

AACACCTATTCTCTTGATGGGGGCTCCAATGTGGGTGGCACTCCATCCACTTTACCACCC 7560 

I M I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AACACCTATTCTCTTGATGGGGGCTCCAATGTGGGTGGCACTCCATCCACTTTACCACCC 7560 

TTTACAATCACCCACCCTGTCGAGACAAGCTCGGCCCTATTAGCCTGGTCTAGACCAGTA 7620 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTTACAATCACCCACCCTGTCGAGACAAGCTCGGCCCTATTAGCCTGGTCTAGACCAGTA 7620 

AGAACTTTCAGCACCATGGTCAGCACTGACACTGCCTCCGGAGA7\AATCCTACCTCTAGC 768 0 
I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I i I I I I 

AGAACTTTCAGCACCATGGTCAGCACTGACACTGCCTCCGGAGAAAATCCTACCTCTAGC 7680 

AATTCTGTGGTGACTTCTGTTCCAGCACCAGGTACATGGGCCAGTGTAGGCAGTACTACT 7740 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AATTCTGTGGTGACTTCTGTTCCAGCACCAGGTACATGGGCCAGTGTAGGCAGTACTACT 7740 

GACTTACCTGCCATGGGCTTTCTCAAGACAAGTCCTGCAGGAGAGGCACACTCACTTCTA 7800 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I M I M I I I I I I I I I I I I I I M I I 

GACTTACCTGCCATGGGCTTTCTCAAGACAAGTCCTGCAGGAGAGGCACACTCACTTCTA 7800 

GCATC7\ACTATTGAACCAGCCACTGCCTTCACTCCCCATCTCTCAGCAGCAGTGGTCACT 7860 
I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCATCAACTATTGAACCAGCCACTGCCTTCACTCCCCATCTCTCAGCAGCAGTGGTCACT 7860 

GGATCCAGTGCTACATCAGAAGCCAGTCTTCTCACTACGAGTGAAAGCAAAGCCATTCAT 7920 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGATCCAGTGCTACATCAGAAGCCAGTCTTCTCTVCTACGAGTGAAAGCT^AAGCCATTC^ 7920 

TCTTCACCACAGACCCCAACTACACCCACCTCTGGAGCAAACTGGGAAACTTCAGCTACT 7980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCTTCACCACAGACCCCAACTACACCCACCTCTGGAGCAAACTGGGJWVCTTCAGCTACT 7980 

CCTGAGAGCCTTTTGGTAGTCACTGAGACTTCAGACACAACACTTACCTCAAAGATTTTG 8040 
I I I I I i i I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCTGAGAGCCTTTTGGTAGTCACTGAGACTTCAGACACAACACTTACCTCAJ^GATTTTG 8040 

GTCACAGATACCATCTTGTTTTCAACTGTGTCCACGCCACCTTCTAAATTTCCAAGTACG 8100 
I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTCACAGATACCATCTTGTTTTCAACTGTGTCCACGCCACCTTCTAAATTTCCAAGTACG 8100 

GGGACTCTGTCTGGAGCTTCCTTCCCTACTTTACTCCCGGACACTCCAGCCATCCCTCTC 8160 

II IMIMMIIMIIIIIIIIIIIIIIIIIIMIIIIIIIIIIIIIIIIII 

GGGACTCTGTCTGGAGCTTCCTTCCCTACTTTACTCCCGGACACTCCAGCCATCCCTCTC 8160 

ACTGCCACTGAGCCAACAAGTTCATTAGCTACATCCTTTGATTCCACCCCACTGGTGACT 8220 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sbjct 8161 ACTGCCACTGAGCCT^ACT^AGTTCATTAGCTACTVTCCTTTGATTCCACCCCACTGGTGACT 8220 

Query 8221 ATAGCTTCGGATAGTCTTGGCACAGTCCCAGAGACTACCCTGACCATGTCAGAGACCTCA 8280 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j Ct 8221 ATAGCTTCGGATAGTCTTGGCACAGTCCCAGAGACTACCCTGACCATGTCAGAGACCTCA 8280 

Query 8281 AATGGTGATGCACTGGTTCTTAAGACAGTAAGTAACCCAGATAGGAGCATCCCTGGAATC 8340 

I I I I i I I i I I I I I I I I I I I M N I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8281 AATGGTGATGCACTGGTTCTTAAGACAGTAAGTAACCCAGATAGGAGCATCCCTGGAATC 8340 

Query 8341 ACTATCCAAGGAGTAACAGAAAGTCCACTCCATCCTTCTTCCACTTCCCCCTCTAAGATT 8400 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 

Sbjct 8341 ACTATCCAAGGAGTAACAGAAAGTCCACTCCATCCTTCTTCCACTTCCCCCTCTAAGATT 8400 

Que ry 8401 GTTGCTCCACGGAATACAACCTATGAAGGTTCGATCACAGTGGCACTTTCTACTTTGCCT 8460 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 8401 GTTGCTCCACGGAATAC7UVCCTATGAAGGTTCGATCACAGTGGCACTTTCTACTTTGCCT 8460 

Query 8461 GCGGGAACTACTGGTTCCCTTGTATTCAGTCAGAGTTCTGAAAACTCAGAGACAACGGCT 8520 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 8461 GCGGGAACTACTGGTTCCCTTGTATTCAGTCAGAGTTCTGJ\7\AACTCAGAGACAACGGCT 8520 

Query 8521 TTGGTAGACTCATCAGCTGGGCTTGAGAGGGCATCTGTGATGCCACTAACCACAGGAAGC 8580 

I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 8521 TTGGTAGACTCATCAGCTGGGCTTGAGAGGGCATCTGTGATGCCACTAACCACAGGAAGC 8580 

Query 8581 CAGGGTATGGCTAGCTCTGGAGGAATCAGAAGTGGGTCCACTCACTCAACTGGAACCAAA 8640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8581 CAGGGTATGGCTAGCTCTGGAGGAATCAGAAGTGGGTCCACTCACTCAACTGGAACCAAA 8 640 

Query 8641 ACATTTTCTTCTCTCCCTCTGACCATGAACCCAGGTGAGGTTACAGCCATGTCTGAAATC 8700 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 8641 ACATTTTCTTCTCTCCCTCTGACCATGAACCCAGGTGAGGTTACAGCCATGTCTGAAATC 8700 

Que r y 8701 ACCACGAACAGACTGACAGCTACTCAATCAACAGCACCCAAAGGGATACCTGTGAAGCCC 8760 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 87 01 ACCACGAACAGACTGACAGCTACTCAATCAACAGCACCCAAAGGGATACCTGTGAAGCCC 87 60 

Query 8761 ACCAGTGCTGAGTCAGGCCTCCTAACACCTGTCTCTGCCTCCTCAAGCCCATCAAAGGCC 8820 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8761 ACCAGTGCTGAGTCAGGCCTCCTAACACCTGTCTCTGCCTCCTCAAGCCCATCAAAGGCC 8820 

Query 8821 TTTGCCTCACTGACTACAGCTCCCCCATCAACTTGGGGGATCCCACAGTCTACCTTGACA 8880 

I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8821 TTTGCCTCACTGACTACAGCTCCCCCATCAACTTGGGGGATCCCACAGTCTACCTTGACA 8880 

Query 8881 TTTGAGTTTTCTGAGGTCCCAAGTTTGGATACTAAGTCCGCTTCTTTACCAACTCCTGGA 8940 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M 

Sb j Ct 8881 TTTGAGTTTTCTGAGGTCCCAAGTTTGGATACTAAGTCCGCTTCTTTACCAACTCCTGGA 8940 

Query 8941 CAGTCCCTGAACACCATTCCAGACTCAGATGCAAGCACAGCATCTTCCTCACTGTCCAAG 9000 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 8941 CAGTCCCTGAACACCATTCCAGACTCAGATGCAAGCACAGCATCTTCCTCACTGTCCAAG 9000 

Query 9001 TCTCCAGnnnnnnnCCCAAGGGCi^GGATGATGACTTCCACAAAGGCCATAAGTGCAAGC 9060 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 9001 TCTCCAGAAAAA/mCCCAAGGGCAAGGATGATGACTTCCACTWVGGCCATAAGTGC^ 9060 

Query 9061 TCATTTCAATC7\ACAGGTTTTACTGAAACCCCTGAGGGATCTGCCTCCCCTTCTATGGCA 9120 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 9061 TCATTTCAATCAACAGGTTTTACTGAAACCCCTGAGGGATCTGCCTCCCCTTCTATGGCA 9120 

Query 9121 GGGCATGAACCCAGAGTCCCCACTTCAGGAACAGGGGACCCTAGATATGCCTCAGAGAGC 9180 

I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i 

Sbjct 9121 GGGCATGAACCCAGAGTCCCCACTTCAGGAACAGGGGACCCTAGATATGCCTCAGAGAGC 9180 



Query 9181 

Sbjct 9181 

Query 9241 

Sbjct 9241 

Query 9301 

Sbjct 9301 

Query 9361 

Sbjct 9361 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 



9421 

9421 

9481 

9481 

9541 

9541 

9601 

9601 

9661 

9661 

9721 

9721 

9781 

9781 

9841 

9841 

9901 

9901 

9961 

9961 

10021 

10021 

10081 

10081 

10141 



ATGTCTTATCCAGACCCAAGCAAGGCATCATCAGCTATGACATCGACCTCTCTTGCATCA 9240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGTCTTATCCAGACCCAAGCAAGGCATCATCAGCTATGACATCGACCTCTCTTGCATCA 9240 

AAACTCACAACTCTCTTCAGCACAGGTCAAGCAGCAAGGTCTGGTTCTAGTTCCTCTCCC 9300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I M I 

AAACTCACAACTCTCTTCAGCACAGGTCAAGCAGCAAGGTCTGGTTCTAGTTCCTCTCCC 9300 

ATAAGCCTATCCACTGAGAAAGAAACAAGCTTCCTTTCCCCCACTGCATCCACCTCCAGA 9360 
I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATAAGCCTATCCACTGAGAAAGAAACAAGCTTCCTTTCCCCCACTGCATCCACCTCCAGA 9360 

AAGACTTCACTATTTCTTGGGCCTTCCATGGCAAGGCAGCCCAACATATTGGTGCATCTT 9420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAGACTTCACTATTTCTTGGGCCTTCCATGGCAAGGCAGCCCAACATATTGGTGCATCTT 9420 

CAGACTTCAGCTCTGACACTTTCTCCAACATCCACTCTAAATATGTCCCAGGAGGAGCCT 9480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CAGACTTCAGCTCTGACACTTTCTCCAACATCCACTCTAAATATGTCCCAGGAGGAGCCT 9480 

CCTGAGTTAACCTCAAGCCAGACCATTGCAGAAGAAGAGGGAACAACAGCTG;\AACACAG 9540 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

CCTGAGTTAACCTCAAGCCAGACCATTGCAGAAGAAGAGGGAACAACAGCTGAAACACAG 9540 

ACGTTAACCTTCACACCATCTGAGACCCCAACATCCTTGTTACCTGTCTCTTCTCCCACA 9600 

1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

ACGTTAACCTTCACACCATCTGAGACCCCAACATCCTTGTTACCTGTCTCTTCTCCCACA 9600 

GAACCCACAGCCAGAAGAAAGAGTTCTCCAG7\AACATGGGCAAGCTCTATTTCAGTTCCT 9660 
I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAACCCACAGCCAGAAGAAAGAGTTCTCCAGAAACATGGGCAAGCTCTATTTCAGTTCCT 9660 

GCCAAGACCTCCTTGGTTGAAACAACTGATGGAACGCTAGTGACCACCATT^AAGATGTCA 9720 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

GCCAAGACCTCCTTGGTTGAAACAACTGATGGAACGCTAGTGACCACCATAAAGATGTCA 9720 

AGCCAGGCAGCACAAGGAAATTCCACGTGGCCTGCCCCAGCAGAGGAGACGGGGACCAGT 9780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I 

AGCCAGGCAGCACAAGGAAATTCCACGTGGCCTGCCCCAGCAGAGGAGACGGGGACCAGT 9780 

CCAGCAGGCACATCCCCAGGAAGCCCAGAAGTGTCTACCACTCTCAAAATCATGAGCTCC 9840 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

CCAGCAGGCACATCCCCAGGAAGCCCAGAAGTGTCTACCACTCTCAAAATCATGAGCTCC 9840 

AAGGAACCCAGCATCAGCCCAGAGATCAGGTCCACTGTGCGAAATTCTCCTTGGAAGACT 9900 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAGGAACCCAGCATCAGCCCAGAGATCAGGTCCACTGTGCGAAATTCTCCTTGGAAGACT 9900 

CCAGAAACAACTGTTCCCATGGAGACCACAGTGGAACCAGTCACCCTTCAGTCCACAGCC 9960 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

CCAGAT^ACAACTGTTCCCATGGAGACCACAGTGGAACCAGTCACCCTTCAGTCCACAGCC 9960 

CTAGGAAGTGGCAGCACCAGCATCTCTCACCTGCCCACAGGAACCACATCACCAACCAAG 10020 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

CTAGGAAGTGGCAGCACCTVGCTVTCTCTCACCTGCCCACAGGAACCACATC^ 10020 

TCACCAACAGAAAATATGTTGGCTACAGAAAGGGTCTCCCTCTCCCCATCCCCACCTGAG 10080 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

TCACCAACAGATWVTATGTTGGCTACAGAAAGGGTCTCCCTCTCCCCATCCCCACCTGAG 10080 

GCTTGGACCAACCTTTATTCTGGAACTCCAGGAGGGACCAGGCAGTCACTGGCCACAATG 10140 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

GCTTGGACCAACCTTTATTCTGGAACTCCAGGAGGGACCAGGCAGTCACTGGCCACAATG 10140 

TCCTCTGTCTCCCTAGAGTCACCAACTGCTAGAAGCATCACAGGGACTGGTCAGCAAAGC 10200 



Sbjct 10141 

Query 10201 

Sbjct 10201 

Query 10261 

Sbjct 10261 

Query 10321 

Sbjct 10321 

Query 10381 

Sbjct 10381 

Query 10441 

Sbjct 10441 



I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCTCTGTCTCCCTAGAGTCACCAACTGCTAGAAGCATCACAGGGACTGGTCAGCAAAGC 10200 

AGTCCAGAACTGGTTTCAAAGACAACTGGAATGGAATTCTCTATGTGGCATGGCTCTACT 10260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGTCCAG7\ACTGGTTTCAAAGACAACTGG7\ATGGAATTCTCTATGTGGCATGGCTCTACT 10260 

GGAGGGACCACAGGGGACACACATGTCTCTCTGAGCACATCTTCCAATATCCTTGAAGAC 10320 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGAGGGACCT^CAGGGGACACACATGTCTCTCTGAGCACATCTTCCAATATCCTTGAAGAC 10320 

CCTGTAACCAGCCCAAACTCTGTGAGCTCATTGACAGATAAATCCAAACATAAAACCGAG 10380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTGTAACCAGCCCAAACTCTGTGAGCTCATTGACAGATAAATCCAAACAT7W\ACCGAG 10380 

ACATGGGTAAGCACCACAGCCATTCCCTCCACTGTCCTGAATAATAAGATAATGGCAGCT 10440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACATGGGTAAGCACCACAGCCATTCCCTCCACTGTCCTGAATAATAAGATAATGGCAGCT 10440 

GAACAACAGACAAGTCGATCTGTGGATGAGGCTTATTCATCAACTAGTTCTTGGTCAGAT 10500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAACAACAGACAAGTCGATCTGTGGATGAGGCTTATTCATCAACTAGTTCTTGGTCAGAT 10500 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



10501 CAGACATCTGGGAGTGACATCACCCTTGGTGCATCTCCTGATGTCACAAACACATTATAC 10560 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

10501 CAGACATCTGGGAGTGAC7VTCACCCTTGGTGCATCTCCTGATGTCy\CAAAC7VCATT^ 10560 

10561 AT CACCTCCACAGCACAAACCACCTCACTAGTGTCTCTGCCCTCTGGAGACCAAGGCATT 10620 

I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I 

10561 ATCACCTCCACAGCACAAACCACCTCACTAGTGTCTCTGCCCTCTGGAGACCAAGGCATT 10620 



10621 



10621 



Query 10681 
Sbjct 10681 



ACAAGCCTCACCAATCCCTCAGGAGGAAAAACAAGCTCTGCGTCATCTGTCACATCTCCT 10680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAAGCCTCACCAATCCCTCAGGAGGAAAAACAAGCTCTGCGTCATCTGTCACATCTCCT 10680 

TC/VATAGGGCTTGAGACTCTGAGGGCCJ^TGTAAGTGCAGTGAAAAGTGACATTGCCCCT 10740 
I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCAATAGGGCTTGAGACTCTGAGGGCCAATGTAAGTGCAGTGAAAAGTGACATTGCCCCT 10740 



Query 10741 ACTGCTGGGCATCTATCTCAGACTTCATCTCCTGCGGAAGTGAGCATCCTGGACGTAACC 10800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 10741 ACTGCTGGGCATCTATCTCAGACTTCATCTCCTGCGGAAGTGAGCATCCTGGACGTAACC 10800 

Que r y 10801 ACAGCTCCTACTCCTVGGTATCTCCACCACCATCACCACCATGGGAACCAACTO^ATCTCA 10860 
M I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 10801 ACAGCTCCTACTCCAGGTATCTCCACCACCATCACCACCATGGGAACCAACTCAATCTCA 10860 

Query 10861 ACTACCACACCCAACCCAGAAGTGGGTATGAGTACCATGGACAGCACCCCGGCCACAGAG 10920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I 

Sbjct 10861 ACTACCACACCCAACCCAGAAGTGGGTATGAGTACCATGGACAGCACCCCGGCCACAGAG 10920 

Query 10921 AGGCGCACAACTTCTACAGAACACCCTTCCACCTGGTCTTCCACAGCTGCATCAGATTCC 10980 

I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I i I I 

Sb j c t 10921 AGGCGCACAACTTCTACAGAACACCCTTCCACCTGGTCTTCCACAGCTGCATCAGATTCC 10980 

Query 10981 TGGACTGTCACAGACATGACTTCAAACTTGAAAGTTGCAAGATCTCCTGGAACAATTTCC 11040 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 10981 TGGACTGTCT^CTVGACATGACTTCAAACTTGAAAGTTGCAAGATCTCCTGGAAC^ 11040 

Que r y 11041 ACAATGCATACAACTTCATTCTTAGCCTC7\AGCACTGAATTAGACTCCATGTCTACTCCC 11100 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 11041 ACAATGCATACAACTTCATTCTTAGCCTCAAGCACTGAATTAGACTCCATGTCTACTCCC 11100 

Que ry 11101 CATGGCCGTATAACTGTCATTGGAACCAGCCTGGTCACTCCATCCTCTGATGCTTCAGCT 11160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 11101 CATGGCCGTATAACTGTCATTGGAACCAGCCTGGTCACTCCATCCTCTGATGCTTCAGCT 11160 



Query 11161 

Sbjct 11161 

Query 11221 

Sbjct 11221 

Query 11281 

Sbjct 11281 

Query 11341 

Sbjct 11341 

Query 11401 

Sbjct 11401 

Query 11461 

Sbjct 11461 

Query 11521 

Sbjct 11521 

Query 11581 

Sbjct 11581 

Query 11641 

Sbjct 11641 

Query 11701 

Sbjct 11701 



GTAAAGACAGAGACCAGTACAAGTGAAAGAACATTGAGTCCTTCAGACACAACTGCATCT 11220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTAAAGACAGAGACCAGTACAAGTGAAAGAACATTGAGTCCTTCAGACTVCAACTG 11220 

ACTCCCATCTCAACTTTTTCTCGTGTCCAGAGGATGAGCATCTCAGTTCCTGACATTTTA 11280 

I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTCCCATCTCAACTTTTTCTCGTGTCCAGAGGATGAGCATCTCAGTTCCTGACATTTTA 11280 

AGTACAAGTTGGACTCCCAGTAGTACAGAAGCAGAAGATGTGCCTGTTTCAATGGTTTCT 11340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGTACAAGTTGGACTCCCAGTAGTACAGAAGCAGAAGATGTGCCTGTTTCAATGGTTTCT 11340 

ACAGATCATGCTAGTAC/^GACTGACCCAAATACGCCCCTGTCCACTTTTCTGTTTGAT 11400 
I 11 I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAGATCATGCTAGTACAAAGACTGACCCAAATACGCCCCTGTCCACTTTTCTGTTTGAT 11400 

TCTCTGTCCACTCTTGACTGGGACACTGGGAGATCTCTGTCATCAGCCACAGCCACTACC 11460 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCTCTGTCCACTCTTGACTGGGACACTGGGAGATCTCTGTCATCAGCCACAGCCACTACC 11460 

TCAGCTCCTCAGGGGGCCACAACTCCCCAGGAACTCACTTTGGAAACCATGATCAGCCCA 11520 
I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCAGCTCCTCAGGGGGCCACAACTCCCCAGGAACTCACTTTGGAAACCATGATCAGCCCA 11520 

GCTACCTCACAGTTGCCCTTCTCTATAGGGCACATTACAAGTGCAGTCACACCAGCTGCA 11580 
I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCTACCTCACAGTTGCCCTTCTCTATAGGGCACATTACAAGTGCAGTCACACCAGCTGCA 11580 

ATGGCAAGGAGCTCTGGAGTTACTTTTTCAAGACCAGATCCCACAAGCA7\AAAGGCAGAG 11640 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I 

ATGGCAAGGAGCTCTGGAGTTACTTTTTCAAGACCAGATCCCACAAGCAAAAAGGCAGAG 11640 

CAGACTTCCACTCAGCTTCCCACCACCACTTCTGCACATCCAGGGCAGGTGCCCAGATCA 11700 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CAGACTTCCACTCAGCTTCCCACCACCACTTCTGCACATCCAGGGCAGGTGCCCAGATCA 11700 

GCAGCAACAACTCTGGATGTGATCCCACACACAGCA7\AAACTCCAGATGCAACTTTTCAG 117 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I 

GCAGCAACAACTCTGGATGTGATCCCACACACAGCAAAAACTCCAGATGCAACTTTTCAG 11760 



Que r y 11761 AGACAAGGGCAGACAGCT CTTACAACAGAGGCAAGAGCTACATCTGACT CCT GGAATGAG 11820 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j c t 11761 AGACAAGGGCTVGACAGCTCTTAOOACAGAGGCAAGAGCTACATCTGACTCCTGGAATGAG 11820 



Query 11821 AAAGAAT^TCAACCCCAAGTGCACCTTGGATCACTGAGATGATGAATTCTGTCTCAGAA 11880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 11821 AAAGAAAAATCAACCCCAAGTGCACCTTGGATCACTGAGATGATGAATTCTGTCTCAGAA 11880 

Query 11881 GATACCATCAAGGAGGTTACCAGCTCCTCCAGTGTATTAAAGGACCCTGAATACGCTGGA 11940 

I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I 

Sbjct 11881 GATACCATCAAGGAGGTTACCAGCTCCTCCAGTGTATTAAAGGACCCTGAATACGCTGGA 11940 

Que ry 11941 CATAAACTTGGAATCTGGGACGACTTCATCCCCAAGTTTGGAAAAGCAGCCCATATGAGA 12000 

I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 

Sb j ct 11941 CATAAACTTGGAATCTGGGACGACTTCATCCCCAAGTTTGGAAAAGCAGCCCATATGAGA 12000 

Query 12001 GAGTTGCCCCTTCTGAGTCCACCACAGGACA/^AGAGGCAATTCACCCTTCTACAAACACA 12060 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 12001 GAGTTGCCCCTTCTGAGTCCACCACAGGACAAAGAGGCAATTCACCCTTCTACAAACACA 12060 

Query 12061 GTAGAGACCACAGGCTGGGTCACAAGTTCCGAACATGCTTCTCATTCCACTATCCCAGCC 12120 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 12061 GTAGAGACCAC7^GGCTGGGTCAC7\AGTTCCGAACATGCTTCTCATTCCACTATCCCAGC 12120 

Query 12121 CACTCAGCGTCATCCAAACTCAC7VTCTCa\GTGGTTACy\ACCTC^ 12180 



Sbjct 


12121 


Query 


12181 


Sbjct 


12181 


Ouerv 


12241 


Sb j ct 


12241 


Ouerv 


12301 


Sbjct 


12301 


Query 


12361 


Sbjct 


12361 


Ouerv 


12421 


Sbjct 


12421 


Query 


12481 


Sbjct 


12481 


Ouerv 


12541 


Sbjct 


12541 


Query 


12601 


Sbjct 


12601 


Query 


12661 


Sbjct 


12661 


Ouerv 


12721 


Sbjct 


12721 


Ouerv 


12781 


Sbjct 


12781 


Query 


12841 


Sbjct 


12841 


Query 


12901 


Sbjct 


12901 


Query 


12961 


Sbjct 


12961 


Query 


13021 


Sbjct 


13021 


Query 


13081 


Sbjct 


13081 



1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

CACTGAGCGTCATCCAAACTCAO^TCTCCAGTGGTTACAACCTCCACCAGGGAACAAGCA 12180 

ATAGTTTCTATGTCAACAACCACATGGCCAGAGTCTACAAGGGCTAGAACAGAGCCTAAT 12240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATAGTTTCTATGTCAACAACCACATGGCCAGAGTCTACAAGGGCTAGAACAGAGCCTAAT 12240 

TCCTTCTTGACTATTGAACTGAGGGACGTCAGCCCTTACATGGACACCAGCTCAACCACA 12300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCTTCTTGACTATTGAACTGAGGGACGTCAGCCCTTACATGGACACCAGCTCAACCACA 12300 

CAAACAAGTATTATCTCTTCCCCAGGTTCCACTGCGATCACCAAGGGGCCTAGAACAGAA 12360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAAACAAGTATTATCTCTTCCCCAGGTTCCACTGCGATCACCAAGGGGCCTAGAACAGAA 12360 

ATTACCTCCTCTAAGAGAATATCCAGCTCATTCCTTGCCCAGTCTATGAGGTCGTCAGAC 12420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTACCTCCTCTAAGAGAATATCCAGCTCATTCCTTGCCCAGTCTATGAGGTCGTCAGAC 12420 

AGCCCCTCAGAAGCCATCACCAGGCTGTCTAACTTTCCTGCCATGACAGAATCTGGAGGA 12480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCCCCTCAGAAGCCATCACCAGGCTGTCTAACTTTCCTGCCATGACAGAATCTGGAGGA 12480 

ATGATCCTTGCTATGCAAACAAGTCCACCTGGCGCTACATCACTAAGTGCACCTACTTTG 12540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGATCCTTGCTATGCAAACAAGTCCACCTGGCGCTACATCACTAAGTGCACCTACTTTG 12540 

GATACATCAGCCACAGCCTCCTGGACAGGGACTCCACTGGCTACGACTCAGAGATTTACA 12600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATACATCAGCCACAGCCTCCTGGACAGGGACTCCACTGGCTACGACTCAGAGATTTACA 12600 

TACTCAGAGAAGACCACTCTCTTTAGCAAAGGTCCTGAGGATACATCACAGCCAAGCCCT 12660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TACTCAGAGAAGACCACTCTCTTTAGCAAAGGTCCTGAGGATACATCACAGCCAAGCCCT 12660 

CCCTCTGTGGAAGAAACCAGCTCTTCCTCTTCCCTGGTACCTATCCATGCTACAACCTCG 12720 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCTCTGTGGAAGAAACCAGCTCTTCCTCTTCCCTGGTACCTATCCATGCTACAACCTCG 12720 

CCTTCCAATATTTTGTTGACATCACAAGGGCACAGTCCCTCCTCTACTCCACCTGTGACC 12780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 11 I I I I I I I 
CCTTCCAATATTTTGTTGACATCACAAGGGCACAGTCCCTCCTCTACTCCACCTGTGACC 12780 

TCAGTTTTCTTGTCTGAGACCTCTGGCCTGGGGAAGACCACAGACATGTCGAGGATAAGC 12840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCAGTTTTCTTGTCTGAGACCTCTGGCCTGGGGAAGACCACAGACATGTCGAGGATAAGC 12840 

TTGGAACCTGGCACAAGTTTACCTCCCAATTTGAGCAGTACAGCAGGTGAGGCGTTATCC 12900 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I 
TTGGAACCTGGCACAAGTTTACCTCCC:7\ATTTGAGCAGTACAGCAGGTGAGGCGTTATCC 12900 

ACTTATGAAGCCTCCAGAGATACAAAGGCAATTCATCATTCTGCAGACACAGCAGTGACG 12960 

I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTTATGAAGCCTCCAGAGATACAAAGGCAATTCATCATTCTGCAGACACAGCAGTGACG 12960 

AATATGGAGGCAACCAGTTCTGAATATTCTCCTATCCCAGGCCATACAAAGCCATCCAAA 13020 
I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I i 
AATATGGAGGCAACCAGTTCTGAATATTCTCCTATCCCAGGCCATACAAAGCCATCCAAA 13020 

GCCACATCTCCATTGGTTACCTCCCACATCATGGGGGACATCACTTCTTCCACATCAGTA 13080 
I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCCACATCTCCATTGGTTACCTCCCACATCATGGGGGACATCACTTCTTCCACATCAGTA 13080 

TTTGGCTCCTCCGAGACCACAGAGATTGAGACAGTGTCCTCTGTGAACCAGGGACTTCAG 13140 
I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTGGCTCCTCCGAGACCACAGAGATTGAGACAGTGTCCTCTGTGAACCAGGGACTTCAG 13140 



Query 13141 GAGAGAAGCACATCCCAGGTGGCCAGCTCTGCTACAGAGACAAGCACTGTCATTACCCAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I M I I I 
Sbjct 13141 GAGAGAAGCACATCCCAGGTGGCCAGCTCTGCTACAGAGACAAGCACTGTCATTACCCAT 

Que r y 13201 GTGTCTAGTGGTGATGCTACTACTCATGTCACCAAGACACAAGCCACTTTCTCTAGCGGA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 13201 GTGTCTAGTGGTGATGCTACTACTCATGTCACCAAGACACAAGCCACTTTCTCTAGCGGA 

Query 13261 ACATCCATCTCAAGCCCTCATCAGTTTATAACTTCTACCAACACATTTACAGATGTGAGC 

I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 13261 ACATCCATCTCAAGCCCTCATCAGTTTATAACTTCTACCAACACATTTACAGATGTGAGC 

Query 13321 ACCAACCCCTCCACCTCTCTGATAATGACAGAATCTTCAGGAGTGACCATCACCACCCAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 13321 ACCAACCCCTCCACCTCTCTGATAATGACAGAATCTTCAGGAGTGACCATCACCACCCAA 

Query 13381 ACAGGTCCTACTGGAGCTGCAACACAGGGTCCATATCTCTTGGACACATCAACCATGCCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 13381 ACAGGTCCTACTGGAGCTGCAACACAGGGTCCATATCTCTTGGACACATC7\ACCATGCCT 

Query 13441 TACTTGACAGAGACTCCATTAGCTGTGACTCCAGATTTTATGCAATCAGAGAAGACCACT 
I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 13441 TACTTGACAGAGACTCCATTAGCTGTGACTCCAGATTTTATGCAATCAGAGAAGACCACT 

Query 13501 CTCATAAGCAAAGGTCCCAAGGATGTGACCTGGACAAGCCCTCCCTCTGTGGCAGAT^CC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 13501 CTCATAAGCAAAGGTCCCAAGGATGTGACCTGGACAAGCCCTCCCTCTGTGGCAGAAACC 



Query 13561 

Sbjct 13561 

Query 13621 

Sbjct 13621 

Query 13681 

Sbjct 13681 

Query 13741 

Sbjct 13741 

Query 13801 

Sbjct 13801 



AGCTATCCCTCTTCCCTGACACCTTTCTTGGTCACAACCATACCTCCTGCCACTTCCACG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I 
AGCTATCCCTCTTCCCTGACACCTTTCTTGGTCACAACCATACCTCCTGCCACTTCCACG 

TTACAAGGGCAACATACATCCTCTCCTGTTTCTGCGACTTCAGTTCTTACCTCTGGACTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTACAAGGGCAACATACATCCTCTCCTGTTTCTGCGACTTCAGTTCTTACCTCTGGACTG 

GTGAAGACCACAGATATGTTGAACACAAGCATGGAACCTGTGACCAATTCACCTCAAAAT 
I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGAAGACCACAGATATGTTGAACACAAGCATGGAACCTGTGACCAATTCACCTCAA7\AT 

TTGAACAATCCATCAAATGAGATACTGGCCACTTTGGCAGCCACCACAGATATAGAGACT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGAACAATCCATCA7\ATGAGATACTGGCCACTTTGGCAGCCACCACAGATATAGAGACT 

ATTCATCCTTCCATT^AACAAAGCAGTGACCAATATGGGGACTGCCAGTTCAGCACATGTA 
I 1 I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTCATCCTTCCATAAACAAAGCAGTGACCAATATGGGGACTGCCAGTTCAGCACATGTA 



Query 13861 CTGCATTCCACTCTCCCAGTCAGCTCAGT^CCATCTACAGCCACATCTCCAATGGTTCCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 13861 CTGCATTCCACTCTCCCAGTCAGCTCAGAACCATCTACAGCCACATCTCCAATGGTTCCT 

Query 13921 GCCTCCAGCATGGGGGACGCTCTTGCTTCTATATCAATACCTGGTTCTGAGACCACAGAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 13921 GCCTCCAGCATGGGGGACGCTCTTGCTTCTATATCAATACCTGGTTCTGAGACCACAGAC 

Query 13981 ATTGAGGGAGAGCCAACATCCTCCCTGACTGCTGGACGAAAAGAGAACAGCACCCTCCAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 13981 ATTGAGGGAGAGCCAACATCCTCCCTGACTGCTGGACGAAAAGAGAACAGCACCCTCCAG 

Query 14041 GAGATGAACTCAACTACAGAGTCAAACATCATCCTCTCCAATGTGTCTGTGGGGGCTATT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 14041 GAGATGAACTCAACTACAGAGTCAAACATCATCCTCTCCAATGTGTCTGTGGGGGCTATT 

Query 14101 ACTGAAGCCACAAAAATGGAAGTCCCCTCTTTTGATGCAACATTCATACCAACTCCTGCT 



13200 
13200 
13260 
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13500 
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14100 
14160 
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14101 



14161 



14161 



14221 



14221 



14281 



14281 



14341 



14341 



14401 



14401 



14461 



14461 



14521 



14521 



14581 



14581 



Query 14641 

Sbjct 14641 

Query 14701 

Sbjct 14701 

Query 14761 

Sbjct 14761 

Query 14821 

Sbjct 14821 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTGJ\AGCC7VCAA7\AATGGAAGTCCCCTCTTTTGATGC7\ACATTCATACC^ 

CAGTCAACAAAGTTCCCAGATATTTTCTCAGTAGCCAGCAGTAGACTTTCAAACTCTCCT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAGTCAACA7\AGTTCCCAGATATTTTCTCAGTAGCCAGCAGTAGACTTTCAAACTCTCCT 

CCCATGACAATATCTACCCACATGACCACCACCCAGACAGGGTCTTCTGGAGCTACATCA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I 
CCC::ATGACAATATCTACCa\CATGACa\CCACCC:j\GAC:^ 

AAGATTCCACTTGCCTTAGACACATCAACCTTGGA7\ACCTCAGCAGGGACTCCATCAGTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAGATTCCACTTGCCTTAGACACATCAACCTTGGAAACCTCAGCAGGGACTCCATCAGTG 

GTGACTGAGGGGTTTGCCCACTCAAAAATAACCACTGCAATGAACAATGATGTCAAGGAC 
i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGACTGAGGGGTTTGCCCACTCAAAAATAACCACTGCAATGAACAATGATGTCAAGGAC 

GTGTCACAGACAAACCCTCCCTTTCAGGATGAAGCCAGCTCTCCCTCTTCTCAAGCACCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGTCACAGACA7\ACCCTCCCTTTCAGGATGAAGCCAGCTCTCCCTCTTCTCAAGCACCT 

GTCCTTGTCACAACCTTACCTTCTTCTGTTGCTTTCACACCGCAATGGCACAGTACCTCC 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTCCTTGTCACAACCTTACCTTCTTCTGTTGCTTTCACACCGC7VATGGCACAGTACCTCC 

TCTCCTGTTTCTATGTCCTCAGTTCTTACTTCTTCACTGGTAAAGACCGCAGGCAAGGTG 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCTCCTGTTTCTATGTCCTCAGTTCTTACTTCTTCACTGGTAAAGACCGCAGGCAAGGTG 

GATACAAGCTTAGAAACAGTGACCAGTTCACCTCAAAGTATGAGCAACACTTTGGATGAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATACAAGCTTAGAAACAGTGACCAGTTCACCTCA7\AGTATGAGCAACACTTTGGATGAC 

ATATCGGTCACTTCAGCAGCCACCACAGATATAGAGACAACGCATCCTTCCATAAACACA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATATCGGTCACTTCAGCAGCCACCACAGATATAGAGACAACGCATCCTTCCATAAACACA 

GTAGTTACCAATGTGGGGACCACCGGTTCAGCATTTGAATCACATTCTACTGTCTCAGCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTAGTTACCAATGTGGGGACCACCGGTTCAGCATTTGAATCACATTCTACTGTCTCAGCT 

TACCCAGAGCCATCTAAAGTCACATCTCCAAATGTTACCACCTCCACCATGGAAGACACC 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I 
TACCCAGAGCCATCTAAAGTCACATCTCCAAATGTTACCACCTCCACCATGGAAGACACC 

ACAATTTCCCGATCAATACCTAAATCCTCTAAGACTACAAGAACTGAGACTGAGACAACT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAATTTCCCGATCAATACCTAAATCCTCTAAGACTACAAGAACTGAGACTGAGACAACT 



Que r y 14881 TCCTCCCTGACTCCTAT^CTGAGGGAGACCAGCATCTCCCAGGAGATCACCTCGTCCACA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 14881 TCCTCCCTGACTCCTAAACTGAGGGAGACCAGCATCTCCCAGGAGATCACCTCGTCCACA 



Query 14941 

Sbjct 14941 

Query 15001 

Sbjct 15001 

Query 15061 

Sbjct 15061 



GAGACAAGCACTGTTCCTTACAAAGAGCTCACTGGTGCCACTACCGAGGTATCCAGGACA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGACAAGCACTGTTCCTTACAAAGAGCTCACTGGTGCCACTACCGAGGTATCCAGGACA 

GATGTCACTTCCTCTAGCAGTACATCCTTCCCTGGCCCTGATCAGTCCACAGTGTCACTA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATGTCACTTCCTCTAGCAGTACATCCTTCCCTGGCCCTGATCAGTCCACAGTGTCACTA 



14160 
14220 
14220 
14280 
14280 
14340 
14340 
14400 
14400 
14460 
14460 
14520 
14520 
14580 
14580 
14640 
14640 
14700 
14700 
14760 
14760 
14820 
14820 
14880 
14880 
14940 
14940 
15000 
15000 
15060 
15060 



GACATCTCCACAGAAACCAACACCAGGCTGTCTACCTCCCCAATAATGACAGAATCTGCA 15120 
I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GACATCTCCACAGAAACCAACACCAGGCTGTCTACCTCCCCAATAATGACAGAATCTGCA 15120 



Query 15121 

Sbjct 15121 

Query 15181 

Sbjct 15181 

Query 15241 

Sbjct 15241 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



15301 



15301 



15361 



15361 



15421 



15421 



Query 15481 

Sbjct 15481 

Query 15541 

Sbjct 15541 

Query 15601 

Sbjct 15601 

Query 15661 

Sbjct 15661 



GAAATAACCATCACCACCCAAACAGGTCCTCATGGGGCTACATCACAGGATACTTTTACC 15180 

I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAAATAACC7VTCACCACCCAAACAGGTCCTCATGGGGCTACATCACAGGATACTTTTACC 15180 

ATGGACCCATCAAATACAACCCCCCAGGCAGGGATCCACTCAGCTATGACTCATGGATTT 15240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGGACCCATCAAATACAACCCCCCAGGCAGGGATCCACTCAGCTATGACTCATGGATTT 15240 

TCACAATTGGATGTGACCACTCTTATGAGCAGAATTCCACAGGATGTATCATGGACAAGT 15300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I 

TCACAATTGGATGTGACCACTCTTATGAGCAGAATTCCACAGGATGTATCATGGACAAGT 15300 

CCTCCCTCTGTGGATAAAACCAGCTCCCCCTCTTCCTTTCTGTCCTCACCTGCAATGACC 15360 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCTCCCTCTGTGGATAAAACCAGCTCCCCCTCTTCCTTTCTGTCCTCACCTGCAATGACC 15360 

ACACCTTCCCTGATTTCTTCTACCTTACCAGAGGATAAGCTCTCCTCTCCTATGACTTCA 15420 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACACCTTCCCTGATTTCTTCTACCTTACCAGAGGATAAGCTCTCCTCTCCTATGACTTCA 15420 

CTTCTCACCTCTGGCCTAGTGAAGATTACAGACATATTACGTACACGCTTGGAACCTGTG 15480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTTCTCACCTCTGGCCTAGTGAAGATTACAGACATATTACGTACACGCTTGGAACCTGTG 15480 

ACCAGCTCACTTCCAAATTTCAGCAGCACCTCAGATAAGATACTGGCCACTTCTAAAGAC 15540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCAGCTCACTTCCA7\ATTTCAGCAGCACCTCAGATAAGATACTGGCCACTTCTA;\AGAC 15540 

AGTAAAGACACA7\AGGAAATTTTTCCTTCTATAAACACAGAAGAGACCAATGTGAAAGCC 15600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGTAAAGACACAAAGGAAATTTTTCCTTCTATAAACACAGAAGAGACCAATGTGAAAGCC 15600 

AACAACTCTGGACATGAATCCCATTCCCCTGCACTGGCTGACTCAGAGACACCCAAAGCC 15660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I 

AACAACTCTGGACATGAATCCCATTCCCCTGCACTGGCTGACTCAGAGACACCCA7\AGCC 15660 

ACAACTCAAATGGTTATCACCACCACTGTGGGAGATCCAGCTCCTTCCACATCAATGCCA 15720 
I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAACTCAAATGGTTATCACCACCACTGTGGGAGATCCAGCTCCTTCCACATCAATGCCA 15720 



Query 15721 GTGCATGGTTCCTCTGAGACTACAAACATTAAGAGAGAGCCAACATATTTCTTGACTCCT 15780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 15721 GTGCATGGTTCCTCTGAGACTACAAACATTAAGAGAGAGCCAACATATTTCTTGACTCCT 15780 



Query 15781 

Sbjct 15781 

Query 15841 

Sbjct 15841 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 



15901 



15901 



15961 



15961 



16021 



16021 



AGACTGAGAGAGACCAGTACCTCTCAGGAGTCCAGCTTTCCCACGGACACAAGTTTTCTA 15840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I 

AGACTGAGAGAGACCAGTACCTCTCAGGAGTCCAGCTTTCCCACGGACACAAGTTTTCTA 15840 

CTTTCCAAAGTCCCCACTGGTACTATTACTGAGGTCTCCAGTACAGGGGTCAACTCTTCT 15900 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTTTCCAAAGTCCCCACTGGTACTATTACTGAGGTCTCCAGTACAGGGGTCAACTCTTCT 15900 

AGCAAAATTTCCACCCCAGACCATGATAAGTCCACAGTGCCACCTGACACCTTCACAGGA 15960 
I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I i I I I I I I I I I I I I I I 

AGCTVAAATTTCCACCCCAGACCATGATAAGTCCACAGTGCCACCTGACACCTTCACAGGA 15960 

GAGATCCCCAGGGTCTTCACCTCCTCTATTAAGACAAAATCTGCAGAAATGACGATCACC 16020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAGATCCCCAGGGTCTTCACCTCCTCTATTAAGACAAAATCTGCAGAAATGACGATCACC 16020 

ACCCAAGCAAGTCCTCCTGAGTCTGCATCGCACAGTACCCTTCCCTTGGACACATCAACC 16080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I 

ACCCAAGCAAGTCCTCCTGAGTCTGC7VTCGCACAGTACCCTTCCCTTGGAC7VCATCAACC 16080 



16081 ACACTTTCCCAGGGAGGGACTCT^TTCAACTGTGACTCAGGGATTCCCATACTCAGAGGTG 16140 



Sb jet 


16081 




16141 


Shi nt 


16141 




16201 


Sbjct 


16201 




16261 


Sbj ct 


16261 


K J. 


16321 


Sbjct 


16321 


Oil A t*\7 


X O J. 


Sbjct 


16381 




16441 


Sbj ct 


16441 

X %J *a 1 X 


On ^ y"\7 


X X 




X O «J V7 X 


^ J. y 


16561 

X U X 


Sbjct 


16561 


^uc^ y 


1 66?1 

X \J\J£, X 


Sbjct 


16621 




1 66fl1 
± O Q O X 


Sbjct 


X O u O X 


Qus jry 


16741 
X u f 1 X 


Sbjct 


16741 




1 6fini 

X U O U X 


Sbjct 


16801 

X O O U X 




1 6861 

X OO Ox 


Sbj ct 


168 61 


Ol 1 *a »*T7 
<!^UC J. y 


1 6Q91 


Sbj ct 


16921 


Query 


1 6Q81 

X U ^ O X 


Sbj ct 


16981 


Query 


17041 


Sbjct 


17041 



1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

ACACTTTCCCAGGGAGGGACTCT^TTO^CTGTGACTCAGGGATTCCCATACTCAGAGGTG 16140 

ACCACTCTCATGGGCATGGGTCCTGGGAATGTGTCATGGATGACAACTCCCCCTGTGGAA 16200 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCACTCTCATGGGCATGGGTCCTGGGAATGTGTCATGGATGACAACTCCCCCTGTGGAA 16200 

GAAACCAGCTCTGTGTCTTCCCTGATGTCTTCACCTGCCATGACATCCCCTTCTCCTGTT 16260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAAACCAGCTCTGTGTCTTCCCTGATGTCTTCACCTGCCATGACATCCCCTTCTCCTGTT 16260 

TCCTCCACATCACCACAGAGCATCCCCTCCTCTCCTCTTCCTGTGACTGCACTTCCTACT 16320 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCTCCACATCACCACAGAGCATCCCCTCCTCTCCTCTTCCTGTGACTGCACTTCCTACT 16320 

TCTGTTCTGGTGACAACCACAGATGTGTTGGGCACAACAAGCCCAGAGTCTGTAACCAGT 16380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCTGTTCTGGTGACAACCACAGATGTGTTGGGCACAACAAGCCCAGAGTCTGTAACCAGT 16380 

TCACCTCCAAATTTGAGCAGCATCACTCATGAGAGACCGGCCACTTACAAAGACACTGCA 16440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCACCTCCAAATTTGAGCAGCATCACTCATGAGAGACCGGCCACTTACAAAGACACTGCA 16440 

CACACAGAAGCCGCCATGCATCATTCCACAAACACCGCAGTGACCAATGTAGGGACTTCC 16500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CACACAGAAGCCGCCATGCATCATTCCACAAACACCGCAGTGACCAATGTAGGGACTTCC 16500 

GGGTCTGGACATAAATCACAATCCTCTGTCCTAGCTGACTCAGAGACATCGA7\AGCCACA 16560 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGGTCTGGACATA7\ATCACAATCCTCTGTCCTAGCTGACTCAGAGACATCGAAAGCCACA 16560 

CCTCTGATGAGTACCACCTCCACCCTGGGGGACACAAGTGTTTCCACATCAACTCCTAAT 1 6 62 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCTCTGATGAGTACCACCTCCACCCTGGGGGACACAAGTGTTTCCACATCAACTCCTAAT 16620 

ATCTCTCAGACTAACCT^TTCAAACAGAGCCAACAGCATCCCTGAGCCCTAGACTGAGG 16680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I 

ATCTCTCAGACTAACCAAATTCAAACAGAGCCAACAGCATCCCTGAGCCCTAGACTGAGG 16680 

GAGAGCAGCACGTCTGAGAAGACCAGCTCAACAACAGAGACAAATACTGCCTTTTCTTAT 16740 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAGAGCAGCACGTCTGAGAAGACCAGCTCAACAACAGAGACAAATACTGCCTTTTCTTAT 16740 

GTGCCCACAGGTGCTATTACTCAGGCCTCCAGAACAGAT^TCTCCTCTAGCAGAACATCC 16800 
I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTGCCCACAGGTGCTATTACTCAGGCCTCCAGAACAGAAATCTCCTCTAGCAGAACATCC 16800 

ATCTCAGACCTTGATCGGCCCACAATAGCACCCGACATCTCCACAGGAATGATCACCAGG 16860 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATCTCAGACCTTGATCGGCCCACAATAGCACCCGACATCTCCACAGGAATGATCACCAGG 16860 

CTCTTCACCTCCCCCATCATGACA7\7\ATCTGCAGA7^TGACCGTCACCACTCAAACAACT 16920 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I 

CTCTTCACCTCCCCCATCATGACAAAATCTGCAGAAATGACCGTCACCACTCAAACAACT 16920 

ACTCCTGGGGCTACATCACAGGGTATCCTTCCTTGGGACACATCAACCACACTTTTCCAG 16980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTCCTGGGGCTACATCACAGGGTATCCTTCCTTGGGACACATCAACCACACTTTTCCAG 16980 

GGAGGGACTCATTCAACCGTGTCTCAGGGATTCCCACACTCAGAGATAACCACTCTTCGG 17040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGAGGGACTCATTCAACCGTGTCTCAGGGATTCCCACACTCAGAGATAACCACTCTTCGG 17040 

AGCAGAACCCCTGGAGATGTGTCATGGATGACAACTCCCCCTGTGGAAGAAACCAGCTCT 17100 
I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGCAGAACCCCTGGAGATGTGTCATGGATGACAACTCCCCCTGTGGAAGAAACCAGCTCT 17100 



Query 17101 

Sbjct 17101 

Query 17161 

Sbjct 17161 

Query 17221 

Sbjct 17221 

Query 17281 

Sbjct 17281 

Query 17341 

Sbjct 17341 

Query 17401 

Sbjct 17401 

Query 17461 

Sbjct 17461 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



17521 



17521 



17581 



17581 



17641 



17641 



Query 17701 
Sbjct 17701 



GGGTTTTCCCTGATGTCACCTTCCATGACATCCCCTTCTCCTGTTTCCTCCACATCACCA 17160 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGGTTTTCCCTGATGTCACCTTCCATGACATCCCCTTCTCCTGTTTCCTCCACATCACCA 17160 

GAGAGCATCCCCTCCTCTCCTCTCCCTGTGACTGCACTTCTTACTTCTGTTCTGGTGACA 17220 

I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 

GAGAGCATCCCCTCCTCTCCTCTCCCTGTGACTGCACTTCTTACTTCTGTTCTGGTGACA 17220 

ACCACCAATGTATTGGGCACi\ACAAGCCCAGAGACCGTAACGAGTTCACCTCCAAATTTA 17280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCACCAATGTATTGGGCACT^ACT^GCCCAGAGACCGTAACGAGTTCy^CCTCCAAATTT^ 17280 

AGCAGCCCCACACAGGAGAGACTGACCACTTACAAAGACACTGCGCACACAGAAGCCATG 17340 

I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M M I I I I I I I I I 

AGCAGCCCCACACAGGAGAGACTGACCACTTACAAAGACACTGCGCACACAGAAGCCATG 17340 

CATGCTTCCATGCATACAAACACTGCAGTGGCCAACGTCGGGACCTCCATTTCTGGACAT 17400 
I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CATGCTTCCATGCATACAAACACTGCAGTGGCCAACGTCGGGACCTCCATTTCTGGACAT 17400 

GAATCACAATCTTCTGTCCCAGCTGATTCACACACATCCAAAGCCACATCTCCAATGGGT 17460 
I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 

GAATCACAATCTTCTGTCCCAGCTGATTCACACACATCCAAAGCCACATCTCCAATGGGT 17460 

ATCACCTTCGCCATGGGGGATACAAGTGTTTCTACATCAACTCCTGCCTTCTTTGAGACT 17520 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATCACCTTCGCCATGGGGGATACAAGTGTTTCTACATCAACTCCTGCCTTCTTTGAGACT 17520 

AGAATTCAGACTGAATCAACATCCTCTTTGATTCCTGGATTAAGGGACACCAGGACGTCT 17580 
I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 

AGAATTCAGACTGAATCAACATCCTCTTTGATTCCTGGATTAAGGGACACCAGGACGTCT 17580 

GAGGAGATCAACACTGTGACAGAGACCAGCACTGTCCTTTCAGAAGTGCCCACTACTACT 17640 
I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAGGAGATCAACACTGTGACAGAGACCAGCACTGTCCTTTCAGAAGTGCCCACTACTACT 17640 

ACTACTGAGGTCTCCAGGACAGAAGTTATCACTTCCAGCAGAACAACCATCTCAGGGCCT 17700 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 

ACTACTGAGGTCTCCAGGACAGAAGTTATCACTTCCAGCAGAACAACCATCTCAGGGCCT 17700 

GATCATTCCAAAATGTCACCCTACATCTCCACAGAAACCATCACCAGGCTCTCCACTTTT 17760 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GATCATTCCAA7\ATGTCACCCTACATCTCCACAGA7\ACCATCACCAGGCTCTCCACTTTT 17760 



Query 17761 CCTTTTGTAACAGGATCCACAGAAATGGCCATCACCAACCAAACAGGTCCTATAGGGACT 17820 

i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j c t 17761 CCTTTTGTAACAGGATCCACAGAAATGGCCATCACCAACCAAACAGGTCCTATAGGGACT 17820 

Query 17821 ATCTCACAGGCTACCCTTACCCTGGACACATCAAGCACAGCTTCCTGGGAAGGGACTCAC 17880 

I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 17821 ATCTCACAGGCTACCCTTACCCTGGACACATCAAGCACAGCTTCCTGGGAAGGGACTCAC 17880 

Que r y 178 81 TCACCTGTGACTCAGAGATTTCCACACTCAGAGGAGACCACTACTATGAGCAGAAGTACT 17940 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 17881 TCACCTGTGACTCAGAGATTTCCACACTCAGAGGAGACCACTACTATGAGCAGAAGTACT 17940 

Query 17941 AAGGGCGTGTCATGGCAAAGCCCTCCCTCTGTGGAAGAAACCAGTTCTCCTTCTTCCCCA 18000 

I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j c t 17941 AAGGGCGTGTCATGGCAAAGCCCTCCCTCTGTGGAAGAAACCAGTTCTCCTTCTTCCCCA 18000 

Query 18 001 GTGCCTTTACCTGCAATAACCTCACATTCATCTCTTTATTCCGCAGTATCAGGAAGTAGC 18060 

I 1 I I I I i M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 18001 GTGCCTTTACCTGCAATAACCTCACATTCATCTCTTTATTCCGCAGTATCAGGAAGTAGC 18060 

Query 18061 CCCACTTCTGCTCTCCCTGTGACTTCCCTTCTCACCTCTGGCAGGAGGAAGACCATAGAC 18120 



Sbjct 18061 



Query 
Sbjct 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



18121 



18121 



Query 18181 

Sbjct 18181 

Query 18241 

Sbjct 18241 

Query 18301 

Sbjct 18301 



18361 



18361 



18481 



18481 



Query 18541 

Sbjct 18541 

Query 18601 

Sbjct 18601 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 
CCCACTTCTGCTCTCCCTGTGACTTCCCTTCTCACCTCTGGCAGGAGGAAGACCATAGAC 18120 

ATGTTGGACACACACTCAGAACTTGTGACCAGCTCCTTACCAAGTGCAAGTAGCTTCTCA 18180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGTTGGACACACACTCAGAACTTGTGACCAGCTCCTTACCAAGTGCAAGTAGCTTCTCA 18180 

GGTGAGATACTCACTTCTGAAGCCTCCACAAATACAGAGACAATTCACTTTTCAGAGAAC 18240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTGAGATACTCACTTCTGAAGCCTCCACA;\ATACAGAGACAATTCACTTTTCAGAGAAC 18240 

ACAGCAGAAACCAATATGGGGACCACCAATTCTATGCATAAACTACATTCCTCTGTCTCA 18300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAGCAGAAACCAATATGGGGACCACCAATTCTATGCATAAACTACATTCCTCTGTCTCA 18300 

ATCCACTCCCAGCCATCCGGACACACACCTCCAAAGGTTACTGGATCTATGATGGAGGAC 18360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCCACTCCCAGCCATCCGGACACACACCTCCAAAGGTTACTGGATCTATGATGGAGGAC 18360 

GCTATTGTTTCCACATCAACACCTGGTTCTCCTGAGACTAATWVTGTTGACAGAGACTCA 18420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCTATTGTTTCCACATCAACACCTGGTTCTCCTGAGACTA7\AAATGTTGACAGAGACTCA 18420 



18421 ACATCCCCTCTGACTCCTGAACTGAAAGAGGACAGCACCGCCCTGGTGATGAACTCAACT 18480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
18421 ACATCCCCTCTGACTCCTGAACTGAAAGAGGACAGCACCGCCCTGGTGATGAACTCAACT 18480 



ACAGAGTCAAACACTGTTTTCTCCAGTGTGTCCCTGGATGCTGCTACTGAGGTCTCCAGG 18540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAGAGTCAAACACTGTTTTCTCCAGTGTGTCCCTGGATGCTGCTACTGAGGTCTCCAGG 18540 

GCAGAAGTCACCTACTATGATCCTACATTCATGCCAGCTTCTGCTCAGTCAACAAAGTCC 18600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I 

GCAGAAGTCACCTACTATGATCCTACATTCATGCCAGCTTCTGCTCAGTCAACA7\AGTCC 18600 

CCAGACATTTCACCTGAAGCCAGCAGCAGTCATTCTAACTCTCCTCCCTTGACAATATCT 18660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCAGACATTTCACCTGAAGCCAGCAGCAGTCATTCTAACTCTCCTCCCTTGACAATATCT 18660 



Query 18661 ACACACAAGACCATCGCCACACAAACAGGTCCTTCTGGGGTGACATCTCTTGGCCAACTG 18720 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 18661 ACACACAAGACCATCGCCACACAAACAGGTCCTTCTGGGGTGACATCTCTTGGCCAACTG 18720 

Query 18721 ACCCTGGACACATCAACCATAGCCACCTCAGCAGGAACTCCATCAGCCAGAACTCAGGAT 187 80 

I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 18721 ACCCTGGACACATCAACCATAGCCACCTCAGCAGGAACTCCATCAGCCAGAACTCAGGAT 18780 



Que ry 18781 TTTGTAGATTCAGAAACAACCAGTGTCATGAACAATGATCTCAATGATGTGTTGAAGACA 18840 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 18781 TTTGTAGATTCAGA7\ACAACCAGTGTCATGAACAATGATCTCAATGATGTGTTGAAGACA 18840 

Query 18841 AGCCCTTTCTCTGCAGAAGAAGCCAACTCTCTCTCTTCTCAGGCACCTCTCCTTGTGACA 18900 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I 

Sbjct 18841 AGCCCTTTCTCTGCAGAAGAAGCCAACTCTCTCTCTTCTCAGGCACCTCTCCTTGTGACA 18900 

Query 18901 ACCTCACCTTCTCCTGTAACTTCCACATTGCAAGAGCACAGTACCTCCTCTCTTGTTTCT 18960 

I I I I I I I I I I I I I I M I I I I i I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j c t 18901 ACCTCACCTTCTCCTGTAACTTCCACATTGCAAGAGCACAGTACCTCCTCTCTTGTTTCT 18960 

Query 18961 GTGACCTCAGTACCCACCCCTACACTGGCGAAGATCACAGACATGGACACAAACTTAGAA 19020 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 18961 GTGACCTCAGTACCCACCCCTACACTGGCGAAGATCACAGACATGGACACAAACTTAGAA 19020 

Query 19021 CCTGTGACTCGTTCACCTCAAAATTTAAGGAACACCTTGGCCACTTCAGAAGCCACCACA 19080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 19021 CCTGTGACTCGTTCACCTCAAAATTTAAGGAACACCTTGGCCACTTCAGAAGCCACCACA 19080 



Qu6 jry 


19081 


Sb j ct 


19081 




19141 


Sb j ct 


19141 




19201 


Sb j ct 


19201 


QuG jry 
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Sb j ct 
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Qu6 jry 
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Sb j ct 
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Sbjct 
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Qus jry 


X -/ w O X 


Sbjct 
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QuG jry 


19741 
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Sbjct 
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Sb j ct 


1 9fim 

X ^ O V X 


Qus jry 


198 61 


Sb j ct 


X ^ O D X 


Qu6 jry 


1 9991 

X ^ 7^ X 


Sbjct 


1 9991 


Q\iG jry 


1 99ft1 

X ^ 7 O X 


Sbjct 


19981 


Query 


20041 



GATACACACACAATGCAT CCTTCTATAAACACAGCAATGGCCAATGTGGGGACCACCAGT 19140 
I I i I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I i I 

GATACACACACAATGCATCCTTCTATAT^CACAGCAATGGCCAATGTGGGGACCACCAGT 19140 

TCTVCCT^AATGT^ATTCTATTTTACTGTCTCACCTGACTCAGACCCATATAAAGCCACATCC 19200 
I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCACCAAATGAATTCTATTTTACTGTCTCACCTGACTCAGACCCATAT;\AAGCCACATCC 19200 

GCAGTAGTTATCACTTCCACCTCGGGGGACTCAATAGTTTCCACATCAATGCCTAGATCC 19260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCAGTAGTTATCACTTCCACCTCGGGGGACTCAATAGTTTCCACATCAATGCCTAGATCC 19260 

TCTGCGATGAAAAAGATTGAGTCTGAGACAACTTTCTCCCTGATATTTAGACTGAGGGAG 19320 
I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 

TCTGCGATGAAAAAGATTGAGTCTGAGACAACTTTCTCCCTGATATTTAGACTGAGGGAG 19320 

ACTAGCACCTCCCAGAA7\ATTGGCTCATCCTCAGACACAAGCACGGTCTTTGACAAAGCA 19380 
I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTAGCACCTCCCAGAAAATTGGCTCATCCTCAGACACAAGCACGGTCTTTGACAAAGCA 19380 

TTCACTGCTGCTACTACTGAGGTCTCCAGAACAGAACTCACCTCCTCTAGCAGAACATCC 19440 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTCACTGCTGCTACTACTGAGGTCTCCAGAACAGAACTCACCTCCTCTAGCAGAACATCC 19440 

ATCCAAGGCACTGAAAAGCCCACAATGTCACCGGACACCTCCACAAGATCTGTCACCATG 19500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATCCAAGGCACTGAAAAGCCCACAATGTCACCGGACACCTCCACAAGATCTGTCACCATG 19500 

CTTTCTACTTTTGCTGGCCTGACAAAATCCGAAGAAAGGACCATTGCCACCCAAACAGGT 19560 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I M I M I M 

CTTTCTACTTTTGCTGGCCTGACAAAATCCGAAGAAAGGACCATTGCCACCCAAACAGGT 19560 

CCTCATAGGGCGACATCACAGGGTACCCTTACCTGGGACACATCAATCACAACCTCACAG 19620 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCTCATAGGGCGACATCACAGGGTACCCTTACCTGGGACACATCAATCACAACCTCACAG 19620 

GCAGGGACCCACTCAGCTATGACTCATGGATTTTCACAATTAGATTTGTCCACTCTTACG 19680 
I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCAGGGACCCACTCAGCTATGACTCATGGATTTTCACAATTAGATTTGTCCACTCTTACG 19680 

AGTAGAGTTCCTGAGTACATATCAGGGACAAGCCCACCCTCTGTGGAAAAAACCAGCTCT 19740 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGTAGAGTTCCTGAGTACATATCAGGGACAAGCCCACCCTCTGTGGAAAAAACCAGCTCT 19740 

TCCTCTTCCCTTCTGTCTTTACCAGCAATAACCTCACCGTCCCCTGTACCTACTACATTA 19800 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCTCTTCCCTTCTGTCTTTACCAGCAATAACCTCACCGTCCCCTGTACCTACTACATTA 19800 

CCAGAAAGTAGGCCGTCTTCTCCTGTTCATCTGACTTCACTCCCCACCTCTGGCCTAGTG 19860 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCAGAAAGTAGGCCGTCTTCTCCTGTTCATCTGACTTCACTCCCCACCTCTGGCCTAGTG 19860 

AAGACCACAGATATGCTGGCATCTGTGGCCAGTTTACCTCCAAACTTGGGCAGCACCTCA 19920 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 

AAGACCACAGATATGCTGGC7VTCTGTGGCC7VGTTTACCTCCAAACTTGGGCAGCACCTCA 19920 

CATAAGATACCGACTACTTCAGAAGACATTAAAGATACAGAGAAAATGTATCCTTCCACA 19980 
M I I M I I I i I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I 

CATAAGATACCGACTACTTCAGAAGACATTAAAGATACAGAGA7\AATGTATCCTTCCACA 19980 

AACATAGCAGTAACCAATGTGGGGACCACCACTTCTGAAAAGGAATCTTATTCGTCTGTC 20040 
I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AACATAGCAGTAACCAATGTGGGGACCACCACTTCTGAAAAGGAATCTTATTCGTCTGTC 20040 

CCAGCCTACTCAGAACCACCCAAAGTCACCTCTCCAATGGTTACCTCTTTCAACATAAGG 20100 



Sb jet 


20041 
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Sbjet 


20881 


QuGjry 


^ ^ I X 


Sbjet 


20941 


Query 


21001 


Sbjet 


21001 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

CCAGCCTACTCAGAACCT^CCCTW^GTCACCTCTCCAATGGTTACCTCTTTCAACATAAGG 20100 

GACACCATTGTTTCCACATCCATGCCTGGCTCCTCTGAGATTACAAGGATTGAGATGGAG 20160 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GACACCATTGTTTCCACATCCATGCCTGGCTCCTCTGAGATTACAAGGATTGAGATGGAG 20160 

TCAACATTCTCCGTGGCTCATGGGCTGAAGGGAACCAGCACCTCCCAGGACCCCATCGTA 20220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I 
TCAACATTCTCCGTGGCTCATGGGCTGAAGGGAACCAGCACCTCCCAGGACCCCATCGTA 20220 

TCCACAGAGAAAAGTGCTGTCCTTCACAAGTTGACCACTGGTGCTACTGAGACCTCTAGG 20280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCACAGAGAAAAGTGCTGTCCTTCACAAGTTGACCACTGGTGCTACTGAGACCTCTAGG 20280 

ACAGAAGTTGCCTCTTCTAGAAGAACATCCATTCCAGGCCCTGATCATTCCACAGAGTCA 20340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAGAAGTTGCCTCTTCTAGAAGAACATCCATTCCAGGCCCTGATCATTCCACAGAGTCA 20340 

CCAGACATCTCCACTGAAGTGATCCCCAGCCTGCCTATCTCCCTTGGCATTACAGAATCT 20400 
I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCAGACATCTCCACTGAAGTGATCCCCAGCCTGCCTATCTCCCTTGGCATTACAGAATCT 20400 

TCAAATATGACCATCATCACTCGAACAGGTCCTCCTCTTGGCTCTACATCACAGGGCACA 20460 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCAAATATGACCTVTCATCACTCGAACAGGTCCTCCTCTTGGCTCTACATCTVCTVGGGC^ 20460 

TTTACCTTGGACACACCAACTACATCCTCCAGGGCAGGAACACACTCGATGGCGACTCAG 20520 
I I I I i I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTACCTTGGACACACCAACTACATCCTCCAGGGCAGGAACACACTCGATGGCGACTCAG 2 052 0 

GAATTTCCACACTCAGAAATGACCACTGTCATGAACAAGGACCCTGAGATTCTATCATGG 20580 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAATTTCCACACTCAGAAATGACCACTGTCATGAACAAGGACCCTGAGATTCTATCATGG 20580 

ACAATCCCTCCTTCTATAGAGA7\AACCAGCTTCTCCTCTTCCCTGATGCCTTCACCAGCC 20640 
I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAATCCCTCCTTCTATAGAGAAAACCAGCTTCTCCTCTTCCCTGATGCCTTCACCAGCC 20640 

ATGACTTCACCTCCTGTTTCCTCAACATTACCAAAGACCATTCACACCACTCCTTCTCCT 20700 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGACTTCACCTCCTGTTTCCTCAACATTACCAAAGACCATTCACACCACTCCTTCTCCT 20700 

ATGACCTCACTGCTCACCCCTAGCCTAGTGATGACCACAGACACATTGGGCACAAGCCCA 20760 

I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGACCTCACTGCTCACCCCTAGCCTAGTGATGACCACAGACACATTGGGCACAAGCCCA 20760 

GAACCTACAACCAGTTCACCTCCAAATTTGAGCAGTACCTCACATGTGATACTGACAACA 20820 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I 
GAACCTACAACCAGTTCACCTCCAAATTTGAGCAGTACCTCACATGTGATACTGACAACA 20820 

GATGAAGACACCACAGCTATAGAAGCCATGCATCCTTCCACAAGCACAGCAGCGACTAAT 20880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I M I I I I I 

GATGAAGACACCACAGCTATAGAAGCCATGCATCCTTCCACAAGCACAGCAGCGACTAAT 20880 

GTGGAAACCACCTGTTCTGGACATGGGTCACAATCCTCTGTCCTAACTGACTCAGAAAAA 20940 
I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I 
GTGGAAACCACCTGTTCTGGACATGGGTCACAATCCTCTGTCCTAACTGACTCAGAAAAA 20940 

ACCAAGGCCACAGCTCCAATGGATACCACCTCCACCATGGGGCATACAACTGTTTCCACA 21000 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I M I I I 

ACCAAGGCCACAGCTCCAATGGATACCACCTCCACCATGGGGCATACAACTGTTTCCACA 21000 

TCAATGTCTGTTTCCTCTGAGACTACAAAAATTAAGAGAGAGTCAACATATTCCTTGACT 21060 
I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TC7\ATGTCTGTTTCCTCTGAGACTACAAAAATTAAGAGAGAGTCAACATATTCCTTGACT 21060 



Query 21061 
Sbjct 21061 



CCTGGACTGAGAGAGACCAGCATTTCCCAAAATGCCAGCTTTTCCACTGACACAAGTATT 21120 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTGGACTGAGAGAGACCAGCATTTCCCA7UUVTGCCAGCTTTTCCACTGACACAAGTATT 21120 



Query 
Sbjct 



21121 



21121 



Query 21181 
Sbjct 21181 



GTTCTTTCAGAAGTCCCCACTGGTACTACTGCTGAGGTCTCCAGGACAGAAGTCACCTCC 21180 
I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I M I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTTCTTTCAGAAGTCCCCACTGGTACTACTGCTGAGGTCTCCAGGACAGAAGTCACCTCC 21180 

TCTGGTAGAACATCCATCCCTGGCCCTTCTCAGTCCACAGTTTTGCCAGAAATATCCACA 21240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCTGGTAGAACATCCATCCCTGGCCCTTCTCAGTCCACAGTTTTGCCAGAAATATCCACA 21240 



Que r y 21241 AGAACAATGACAAGGCTCTTTGCCTCGCCCACCATGACAGAATCAGCAGAAATGACCATC 21300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j c t 21241 AGAACAATGACAAGGCTCTTTGCCTCGCCCACCATGACAGAATCAGCAGAAATGACCATC 21300 



Query 21301 
Sbjct 21301 



CCCACTCAAACAGGTCCTTCTGGGTCTACCTCACAGGATACCCTTACCTTGGACACATCC 21360 
I t I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCACTCAAACAGGTCCTTCTGGGTCTACCTCACAGGATACCCTTACCTTGGACACATCC 21360 



Query 21361 
Sbjct 21361 



ACCACAAAGTCCCAGGCAAAGACTCATTC7\ACTTTGACTCAGAGATTTCCACACTCAGAG 21420 

I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I 

ACCACAAAGTCCCAGGCAAAGACTCATTCAACTTTGACTCAGAGATTTCCACACTCAGAG 21420 



Query 21421 
Sbjct 21421 



ATGACCACTCTCATGAGCAGAGGTCCTGGAGATATGTCATGGCA7\AGCTCTCCCTCTCTG 21480 
I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGACCACTCTCATGAGCAGAGGTCCTGGAGATATGTCATGGC7WVGCTCTCCCTCTCTG 21480 



Query 21481 
Sbjct 21481 



GAAAATCCCAGCTCTCTCCCTTCCCTGCTGTCTTTACCTGCCACAACCTCACCTCCTCCC 21540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I 
GAAAATCCCAGCTCTCTCCCTTCCCTGCTGTCTTTACCTGCCACAACCTCACCTCCTCCC 21540 



Query 21541 
Sbjct 21541 



ATTTCCTCCACATTACCAGTGACTATCTCCTCCTCTCCTCTTCCTGTGACTTCACTTCTC 21600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTTCCTCCACATTACCAGTGACTATCTCCTCCTCTCCTCTTCCTGTGACTTCACTTCTC 21600 



Query 21601 
Sbjct 21601 



ACCTCTAGCCCGGTAACGACCACAGACATGTTACACACAAGCCCAGAACTTGTAACCAGT 21660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCTCTAGCCCGGTAACGACCACAGACATGTTACACACAAGCCCAGAACTTGTAACCAGT 21660 



Query 21661 TCACCTCCAAAGCTGAGCCACACTTCAGATGAGAGACTGACCACTGGCAAGGACACCACA 21720 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 21661 TCACCTCCAAAGCTGAGCCACACTTCAGATGAGAGACTGACCACTGGCAAGGACACCACA 21720 



Query 21721 
Sbjct 21721 



AATACAGAAGCTGTGCATCCTTCCACAAACACAGCAGCGTCCAATGTGGAGATTCCCAGC 21780 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AATACAGAAGCTGTGCATCCTTCCACAAACACAGCAGCGTCCAATGTGGAGATTCCCAGC 21780 



Query 21781 
Sbjct 21781 



TTTGGACATGAATCCCCTTCCTCTGCCTTAGCTGACTCAGAGACATCCAAAGCCACATCA 21840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTGGACATGAATCCCCTTCCTCTGCCTTAGCTGACTCAGAGACATCCAAAGCCACATCA 21840 



Query 21841 
Sbjct 21841 



CCAATGTTTATTACCTCCACCCAGGAGGATACAACTGTTGCCATATCAACCCCTCACTTC 21900 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I 
CCAATGTTTATTACCTCCACCCAGGAGGATACAACTGTTGCCATATCAACCCCTCACTTC 21900 



Query 21901 
Sbjct 21901 



TTGGAGACTAGCAGAATTCAGAAAGAGTCAATTTCCTCCCTGAGCCCTAAATTGAGGGAG 21960 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGGAGACTAGCAGAATTCAGAAAGAGTCAATTTCCTCCCTGAGCCCTAAATTGAGGGAG 21960 



Query 21961 
Sbjct 21961 



ACAGGCAGTTCTGTGGAGACAAGCTCAGCCATAGAGACAAGTGCTGTCCTTTCTGAAGTG 22020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAGGCAGTTCTGTGGAGACAAGCTCAGCCATAGAGACAAGTGCTGTCCTTTCTGAAGTG 22020 



Que r y 22021 TCCATTGGTGCTACTACTGAGATCTCCAGGACAGAAGTCACCTCCTCTAGCAGAACATCC 22080 



Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



22021 



22081 



22081 



22141 



22141 



Query 22201 

Sbjct 22201 

Query 22261 

Sbjct 22261 

Query 22321 

Sbjct 22321 

Query 22381 

Sbjct 22381 

Query 22441 

Sbjct 22441 

Query 22501 

Sbjct 22501 

Query 22561 

Sbjct 22561 

Query 22621 

Sbjct 22621 

Query 22681 

Sbjct 22681 

Query 22741 

Sbjct 22741 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCATTGGTGCTACTACTGAGATCTCCAGGACAGAAGTCACCTCCTCTAGCAGAACATCC 

ATCTCTGGTTCTGCTGAGTCCAC;\ATGTTGCCAGA7\ATATCCACCACAAGAAAAATCATT 
I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCTCTGGTTCTGCTGAGTCCACAATGTTGCCAGAAATATCCACCACAAGAAAAATCATT 

AAGTTCCCTACTTCCCCCATCCTGGCAGAATCATCAGAAATGACCATCAAGACCCAAACA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I 
AAGTTCCCTACTTCCCCCATCCTGGCAGAATCATCAGAAATGACCATC7\AGACCC7WVCA 

AGTCCTCCTGGGTCTACATCAGAGAGTACCTTTACATTAGACACATCAACCACTCCCTCC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGTCCTCCTGGGTCTACATCAGAGAGTACCTTTACATTAGACACATCAACCACTCCCTCC 

TTGGTAATAACCCATTCGACTATGACTCAGAGATTGCCACACTCAGAGATAACCACTCTT 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGGTAATAACCCATTCGACTATGACTCAGAGATTGCCACACTCAGAGATAACCACTCTT 

GTGAGTAGAGGTGCTGGGGATGTGCCACGGCCCAGCTCTCTCCCTGTGGAAGAAACAAGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGAGTAGAGGTGCTGGGGATGTGCCACGGCCCAGCTCTCTCCCTGTGGAAGAAACAAGC 

CCTCCATCTTCCCAGCTGTCTTTATCTGCCATGATCTCACCTTCTCCTGTTTCTTCCACA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTCCATCTTCCCAGCTGTCTTTATCTGCCATGATCTCACCTTCTCCTGTTTCTTCCACA 

TTACCAGCAAGTAGCCACTCCTCTTCTGCTTCTGTGACTTCACCTCTCACACCAGGCCAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTACCAGCAAGTAGCCACTCCTCTTCTGCTTCTGTGACTTCACCTCTCACACCAGGCCAA 

GTGAAGACTACTGAGGTGTTGGACGCAAGTGCAGAACCTGAAACCAGTTCACCTCCAAGT 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGAAGACTACTGAGGTGTTGGACGCAAGTGCAGAACCTGAAACCAGTTCACCTCCAAGT 

TTGAGCAGCACCTCAGTTGAAATACTGGCCACCTCTGAAGTCACCACAGATACGGAGAAA 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGAGCAGCACCTCAGTTGAAATACTGGCCACCTCTGAAGTCACCACAGATACGGAGAAA 

ATTCATCCTTTCCCAAACACGGCAGTAACCAAAGTTGGAACTTCCAGTTCTGGACATGAA 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTCATCCTTTCCCAAACACGGCAGTAACCAAAGTTGGAACTTCCAGTTCTGGACATGAA 

TCCCCTTCCTCTGTCCTACCTGACTCAGAGACAACCAAAGCCACATCGGCAATGGGTACC 

I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCCCTTCCTCTGTCCTACCTGACTCAGAGACAACCAAAGCCACATCGGCAATGGGTACC 

ATCTCCATTATGGGGGATACAAGTGTTTCTACATTAACTCCTGCCTTATCTAACACTAGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I 
ATCTCCATTATGGGGGATACAAGTGTTTCTACATTAACTCCTGCCTTATCTAACACTAGG 



Query 22801 AAAATTCAGTCAGAGCCAGCTTCCTCACTGACCACCAGATTGAGGGAGACCAGCACCTCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I M I I I I I I M I I I I I I I I I I 
Sbjct 22801 AAAATTCAGTCAGAGCCAGCTTCCTCACTGACCACCAGATTGAGGGAGACCAGCACCTCT 

Query 22861 GAAGAGACCAGCTTAGCCACAGAAGCAAACACTGTTCTTTCTAAAGTGTCCACTGGTGCT 
i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 22861 GAAGAGACCAGCTTAGCCACAGAAGCAAACACTGTT CTTTCTAAAGTGTCCACTGGTGCT 

Query 22921 ACTACTGAGGTCTCCAGGACAGAAGCCATCTCCTTTAGCAGAACATCCATGTCAGGCCCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 22921 ACTACTGAGGTCTCCAGGACAGAAGCCATCTCCTTTAGCAGAACATCCATGTCAGGCCCT 



Query 22981 
Sbjct 22981 



GAGCAGTCCACAATGTCACAAGACATCTCCATAGGAACCATCCCCAGGATTTCTGCCTCC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGCAGTCCACAATGTCAC;\AGACATCTCCATAGGAACCATCCCCAGGATTTCTGCCTCC 



22080 
22140 
22140 
22200 
22200 
22260 
22260 
22320 
22320 
22380 
22380 
22440 
22440 
22500 
22500 
22560 
22560 
22620 
22620 
22680 
22680 
22740 
22740 
22800 
22800 
22860 
22860 
22920 
22920 
22980 
22980 
23040 
23040 



Query 23041 
Sbjct 23041 



TCTGTCCTGACAGAATCTGCAAAAATGACCATCACAACCa\AACA 23100 
I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTGTCCTGACAG^TCTGC7UW\ATGACC7^TCAaUVCCC7^CAGGTCCTTCGGAGT 23100 



Query 23101 

Sbjct 23101 

Query 23161 

Sbjct 23161 

Query 23221 

Sbjct 23221 

Query 23281 

Sbjct 23281 



ACACTAGAAAGTACCCTTAATTTGAACACAGCJ\ACCACACCCTCTTGGGTGGAAACCCAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACACTAGAAAGTACCCTTAATTTGAACACAGCAACCACACCCTCTTGGGTGGAAACCCAC 

TCTATAGTAATTCAGGGATTTCCACACCCAGAGATGACCACTTCCATGGGCAGAGGTCCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTATAGTAATTCAGGGATTTCCACACCCAGAGATGACCACTTCCATGGGCAGAGGTCCT 

GGAGGTGTGTCATGGCCTAGCCCTCCCTTTGTGAAAGAAACCAGCCCTCCATCCTCCCCG 
I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGAGGTGTGTCATGGCCTAGCCCTCCCTTTGTGAAAGAAACCAGCCCTCCATCCTCCCCG 



23160 



23160 



23220 



23220 



23280 



23280 



23340 



CTGTCTTTACCTGCCGTGACCTCACCTCATCCTGTTTCCACCACATTCCTAGCACATATn 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGTCTTTACCTGCCGTGACCTCACCTCATCCTGTTTCCACCACATTCCTAGCACATATC 23340 



Query 23341 
Sbjct 23341 



nnnnnnTCTCCCCTTCCTGTGACTTCACTTCTCACCTCTGGCCCGGCGACAACCACAGAT 23400 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCCCCTCTCCCCTTCCTGTGACTTCACTTCTCACCTCTGGCCCGGCGACAACCACAGAT 23400 



Query 23401 
Sbjct 23401 



ATCTTGGGTACAAGCACAGAACCTGGAACCAGTTCATCTTCAAGTTTGAGCACCACCTCC 23460 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCTTGGGTACAAGCACAGAACCTGGAACCAGTTCATCTTCAAGTTTGAGCACCACCTCC 23460 



Query 23461 

Sbjct 23461 

Query 23521 

Sbjct 23521 



CATGAGAGACTGACCACTTACAAAGACACTGCACATACAGAAGCCGTGCATCCTTCCACA 23520 
I I I I I i I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CATGAGAGACTGACCACTTACAAAGACACTGCACATACAGAAGCCGTGCATCCTTCCACA 23520 

AACACAGGAGGGACCAATGTGGCAACCACCAGCTCTGGATATAAATCACAGTCCTCTGTC 23580 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 n I I I I 

AACACAGGAGGGACCAATGTGGCAACCACCAGCTCTGGATATAAATCACAGTCCTCTGTC 23580 



Que r y 23581 CTAGCTGACTCATCTCCAATGTGTACCACCTCCACCATGGGGGATACAAGTGTTCTCACA 23640 

I I I I M I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 23581 CTAGCTGACTCATCTCCAATGTGTACCACCTCCACCATGGGGGATACAAGTGTTCTCACA 23640 

Que r y 23641 TCAACTCCTGCCTTCCTTGAGACTAGGAGGATTCAGACAGAGCTAGCTTCCTCCCTGACC 23700 

I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 23641 TCAACTCCTGCCTTCCTTGAGACTAGGAGGATTCAGACAGAGCTAGCTTCCTCCCTGACC 23700 

Query 23701 CCTGGATTGAGGGAGTCCAGTGGCTCTGAAGGGACCAGCTCAGGCACCAAGATGAGCACT 23760 

I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 23701 CCTGGATTGAGGGAGTCCAGTGGCTCTGAAGGGACCAGCTCAGGCACCAAGATGAGCACT 23760 

Query 23761 GTCCTCTCTAAAGTGCCCACTGGTGCTACTACTGAGATCTCCAAGGAAGACGTCACCTCC 23820 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j Ct 23761 GTCCTCTCTAAAGTGCCCACTGGTGCTACTACTGAGATCTCCAAGGAAGACGTCACCTCC 23820 



Query 23821 
Sbjct 23821 



ATCCCAGGTCCCGCTCAATCCACAATATCACCAGACATCTCCACAAGAACCGTCAGCTGG 23880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCCCAGGTCCCGCTC7\ATCCACAATATCACCAGACATCTCCAC7\AGAACCGTCAGCTGG 23880 



Query 23881 TTCTCTACATCCCCTGTCATGACAGAATCAGCAGAAATAACCATGAACACCCATACAAGT 23940 

I I I I I I I I I i I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j Ct 23881 TTCTCTACATCCCCTGTCATGACAGAATCAGCAGT^AATAACCATGAACACCCATACAAGT 23940 



Query 23941 
Sbjct 23941 



CCTTTAGGGGCCACAACACAAGGCACCAGTACTTTGGCCACGTCAAGCACAACCTCTTTG 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I It I I I I I I I I I I 
CCTTTAGGGGCCAC7\ACACAAGGC7^CC7\GTACTTTGGCCACGTCAAGCAC^ 



24000 



24000 



Que r y 24001 ACAATGACTVCACTCAACTATATCTCAAGGATTTTCACACTCACAGATGAGCTVC 24060 



Sbjct 24001 

Query 24061 

Sbjct 24061 

Query 24121 

Sbjct 24121 

Query 24181 

Sbjct 24181 

Query 24241 

Sbjct 24241 

Query 24301 

Sbjct 24301 

Query 24361 

Sbjct 24361 

Query 24421 

Sbjct 24421 

Query 24481 

Sbjct 24481 

Query 24541 

Sbjct 24541 

Query 24601 

Sbjct 24601 

Query 24661 

Sbjct 24661 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTVATGACACACTCAACTATATCTCAAGGATTTTCACT^CTCACAGATGAGCACTCTTAT^ 24060 

AGGAGGGGTCCTGAGGATGTATCATGGATGAGCCCTCCCCTTCTGGAAAAAACTAGACCT 24120 
I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGAGGGGTCCTGAGGATGTATCATGGATGAGCCCTCCCCTTCTGGAAAAAACTAGACCT 24120 

TCCTTTTCTCTGATGTCTTCACCAGCCACAACTTCACCTTCTCCTGTTTCCTCCACATTA 24180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCTTTTCTCTGATGTCTTCACCAGCCACAACTTCACCTTCTCCTGTTTCCTCCACATTA 24180 

CCAGAGAGCATCTCTTCCTCTCCTCTTCCTGTGACTTCACTCCTCACGTCTGGCTTGGCA 24240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCAGAGAGCATCTCTTCCTCTCCTCTTCCTGTGACTTCACTCCTCACGTCTGGCTTGGCA 24240 

AAAACTACAGATATGTTGCACAAAAGCTCAGAACCTGTAACCAACTCACCTGCAAATTTG 24300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAAACTACAGATATGTTGCACAAAAGCTCAGAACCTGTAACCAACTCACCTGCT^TTTG 24300 

AGCAGCACCTCAGTTGAAATACTGGCCACCTCTGAAGTCACCACAGATACAGAGAAAACT 24360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCAGCACCTCAGTTGAAATACTGGCCACCTCTGAAGTCACCACAGATACAGAGAAT^CT 24360 

CATCCTTCTTCAAACAGAACAGTGACCGATGTGGGGACCTCCAGTTCTGGACATGAATCC 24420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I 
CATCCTTCTTCAAACAGAACAGTGACCGATGTGGGGACCTCCAGTTCTGGACATGAATCC 24420 

ACTTCCTTTGTCCTAGCTGACTCACAGACATCCAAAGTCACATCTCCAATGGTTATTACC 24480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTTCCTTTGTCCTAGCTGACTCACAGACATCCAAAGTCACATCTCCAATGGTTATTACC 24480 

TCCACCATGGAGGATACGAGTGTCTCCACATCAACTCCTGGCTTTTTTGAGACTAGCAGA 24540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCACCATGGAGGATACGAGTGTCTCCACATCAACTCCTGGCTTTTTTGAGACTAGCAGA 24540 

ATTCAGACAGAACCAACATCCTCCCTGACCCTTGGACTGAGAAAGACCAGCAGCTCTGAG 24600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTCAGACAGAACCAACATCCTCCCTGACCCTTGGACTGAGA7\AGACCAGCAGCTCTGAG 24600 

GGGACCAGCTTAGCCACAGAGATGAGCACTGTCCTTTCTGGAGTGCCCACTGGTGCCACT 24660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGACCAGCTTAGCCACAGAGATGAGCACTGTCCTTTCTGGAGTGCCCACTGGTGCCACT 24660 

GCTGAAGTCTCC7VGGACAGAAGTCACCTCCTCTAGCAGAACATCCATCTCAGGCTTTGCT 24720 
I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCTGAAGTCTCCAGGACAGAAGTCACCTCCTCTAGCAGAACATCCATCTCAGGCTTTGCT 24720 



Query 24721 CAGCTCACAGTGTCACCAGAGACTTCCACAGAAACCATCACCAGACTCCCTACCTCCAGC 24780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j c t 24721 CAGCTCAC^GTGTCACCAGAGACTTCCACTIGAAACCATCACCAGACTCCCTACCTCC^ 24780 

Query 24781 ATAATGACAGAATCAGCAGA7\ATGATGATCAAGACACAAACAGATCCTCCTGGGTCTACA 24840 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I } 

Sbjct 24781 ATAATGACAGAATCAGCAGA7\ATGATGATCAAGACACAAACAGATCCTCCTGGGTCTACA 24840 

Query 24841 CCAGAGAGTACTCATACTGTGGACATATCAACAACACCCAACTGGGTAGAAACCCACTCG 24900 

I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I 

Sb j ct 24841 CCAGAGAGTACTCATACTGTGGACATATCAACAACACCCAACTGGGTAGAAACCCACTCG 24900 

Query 24901 ACTGTGACTCAGAGATTTTCACACTCAGAGATGACCACTCTTGTGAGCAGAAGCCCTGGT 24960 

I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 24901 ACTGTGACTCAGAGATTTTCACACTCAGAGATGACCACTCTTGTGAGCAGAAGCCCTGGT 24960 

Query 24961 GATATGTTATGGCCTAGTCAATCCTCTGTGGAAGAAACCAGCTCTGCCTCTTCCCTGCTG 25020 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 24961 GATATGTTATGGCCTAGTCAATCCTCTGTGGAAGAAACCAGCTCTGCCTCTTCCCTGCTG 25020 



Query 25021 
Sbjct 25021 



TCTCTGCCTGCCACGACCTCACCTTCTCCTGTTTCCTCTACATTAGTAGAGGATTTCCCT 25080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I 
TCTCTGCCTGCCACGACCTCACCTTCTCCTGTTTCCTCTACATTAGTAGAGGATTTCCCT 25080 



Query 25081 
Sbjct 25081 



TCCGCTTCTCTTCCTGTGACTTCTCTTCTCACCCCTGGCCTGGTGATAACCACAGACAGG 25140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCGCTTCTCTTCCTGTGACTTCTCTTCTCACCCCTGGCCTGGTGATAACCACAGACAGG 25140 



Query 25141 ATGGGCATAAGCAGAGAACCTGGAACCAGTTCCACTTCAAATTTGAGCAGCACCTCCCAT 25200 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 
Sbjct 25141 ATGGGCATAAGCAGAGAACCTGGAACCAGTTCCACTTCAAATTTGAGCAGCACCTCCCAT 25200 



Query 25201 
Sbjct 25201 



GAGAGACTGACCACTTTGGAAGACACTGTAGATACAGAAGACATGCAGCCTTCCACACAC 25260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGAGACTGACCACTTTGGAAGACACTGTAGATACAGAAGACATGCAGCCTTCCACACAC 25260 



Query 25261 
Sbjct 25261 



ACAGCAGTGACCAACGTGAGGACCTCCATTTCTGGACATGAATCACAATCTTCTGTCCTA 25320 
I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAGCAGTGACCAACGTGAGGACCTCCATTTCTGGACATGAATCACAATCTTCTGTCCTA 25320 



Query 25321 
Sbjct 25321 



TCTGACTCAGAGACACCCAAAGCCACATCTCCAATGGGTACCACCTACACCATGGGGGAA 25380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTGACTCAGAGACACCCAAAGCCACATCTCCAATGGGTACCACCTACACCATGGGGGAA 25380 



Query 25381 
Sbjct 25381 



ACGAGTGTTTCCATATCCACTTCTGACTTCTTTGAGACCAGCAGAATTCAGATAGAACCA 25440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACGAGTGTTTCCATATCCACTTCTGACTTCTTTGAGACCAGCAGAATTCAGATAGAACCA 25440 



Query 25441 
Sbjct 25441 



ACATCCTCCCTGACTTCTGGATTGAGGGAGACCAGCAGCTCTGAGAGGATCAGCTCAGCC 2 5500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I 
ACATCCTCCCTGACTTCTGGATTGAGGGAGACCAGCAGCTCTGAGAGGATCAGCTCAGCC 25500 



Query 25501 
Sbjct 25501 



ACAGAGGGAAGCACTGTCCTTTCTGAAGTGCCCAGTGGTGCTACCACTGAGGTCTCCAGG 25560 

i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I 
ACAGAGGGAAGCACTGTCCTTTCTGAAGTGCCCAGTGGTGCTACCACTGAGGTCTCCAGG 25560 



Query 25561 
Sbjct 25561 



ACAGAAGTGATATCCTCTAGGGGAACATCCATGTCAGGGCCTGATCAGTTCACCATATCA 25620 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAGAAGTGATATCCTCTAGGGGAACATCCATGTCAGGGCCTGATCAGTTCACCATATCA 25620 



Query 25621 
Sbjct 25621 



CCAGACATCTCTACTGAAGCGATCACCAGGCTTTCTACTTCCCCCATTATGACAGAATCA 25680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCAGACATCTCTACTGAAGCGATCACCAGGCTTTCTACTTCCCCCATTATGACAGAATCA 25680 



Query 25681 
Sbjct 25681 



GCAGAAAGTGCCATCACTATTGAGACAGGTTCTCCTGGGGCTACATCAGAGGGTACCCTC 25740 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCAGAAAGTGCCATCACTATTGAGACAGGTTCTCCTGGGGCTACATCAGAGGGTACCCTC 25740 



Query 25741 
Sbjct 25741 



ACCTTGGACACCTCAACAACAACCTTTTGGTCAGGGACCCACTCAACTGCATCTCCAGGA 25800 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCTTGGACACCTCAACAACAACCTTTTGGTCAGGGACCCACTCAACTGCATCTCCAGGA 25800 



Query 25801 
Sbjct 25801 



TTTTCACACTCAGAGATGACCACTCTTATGAGTAGAACTCCTGGAGATGTGCCATGGCCG 25860 
I I I I I I i I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I i I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTTCACACTCAGAGATGACCACTCTTATGAGTAGAACTCCTGGAGATGTGCCATGGCCG 25860 



Query 25861 
Sbjct 25861 



AGCCTTCCCTCTGTGGAAGAAGCCAGCTCTGTCTCTTCCTCACTGTCTTCACCTGCCATG 25920 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCCTTCCCTCTGTGGAAGAAGCCAGCTCTGTCTCTTCCTCACTGTCTTCACCTGCCATG 25920 



Query 25921 
Sbjct 25921 



ACCTCAACTTCTTTTTTCTCCGCATTACCAGAGAGCATCTCCTCCTCTCCTCATCCTGTG 25980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I 
ACCTCAACTTCTTTTTTCTCCGCATTACCAGAGAGCATCTCCTCCTCTCCTCATCCTGTG 25980 



Query 25981 ACTGCACTTCTCACCCTTGGCCCAGTGAAGACCACAGACATGTTGCGCACAAGCTCAGAA 26040 



Sbjct 25981 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTGCACTTCTCACCCTTGGCCCAGTGAAGACCACAGACATGTTGCGCACAAGCTCAGAA 26040 



Query 
Sbjct 



26041 



26041 



Query 26101 

Sbjct 26101 

Query 26161 

Sbjct 26161 



CCTGAAACCAGTTCACCTCCA7\ATTTGAGCAGCACCTCAGCTGAAATATTAGCCACGTCT 26100 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCTGAAACCAGTTCACCTCCAAATTTGAGCAGCACCTCAGCTGAAATATTAGCCACGTCT 26100 

GAAGTCACCAAAGATAGAGAGAAAATTCATCCCTCCTCA7\ACACACCTGTAGTCAATGTA 26160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAAGTCTVCCAAAGATAGAGAGAAAATTCATCCCTCCTCAAACTVCTVCCTGTA^^ 26160 

GGGACTGTGATTTATAAACATCTATCCCCTTCCTCTGTTTTGGCTGACTTAGTGACAACA 2 622 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGGACTGTGATTTATAAACATCTATCCCCTTCCTCTGTTTTGGCTGACTTAGTGACAACA 26220 



Query 26221 
Sbjct 26221 
Query 26281 



Sbjct 26281 



AAACCCACATCTCCAATGGCTACCACCTCCACTCTGGGGAATACAAGTGTTTCCACATCA 26280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAACCCACATCTCCAATGGCTACCACCTCCACTCTGGGGAATACAAGTGTTTCCACATCA 26280 

ACTCCTGCCTTCCCAGAAACTATGATGACACAGCCAACTTCCTCCCTGACTTCTGGATTA 26340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTCCTGCCTTCCCAGA7UVCTATGATGACACAGCCAACTTCCTCCCTGACTTCTGGATTA 26340 



Query 26341 
Sbjct 26341 



AGGGAGATCAGTACCTCTCAAGAGACCAGCTCAGCAACAGAGAGAAGTGCTTCTCTTTCT 26400 
I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGGAGATCAGTACCTCTCAAGAGACCAGCTCAGCAACAGAGAGAAGTGCTTCTCTTTCT 26400 



Query 26401 
Sbjct 26401 



GGAATGCCCACTGGTGCTACTACTAAGGTCTCCAGAACAGAAGCCCTCTCCTTAGGCAGA 26460 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGAATGCCCACTGGTGCTACTACTAAGGTCTCCAGAACAGAAGCCCTCTCCTTAGGCAGA 26460 



Query 26461 
Sbjct 26461 



ACATCCACCCCAGGTCCTGCTCAATCCACAATATCACCAGAAATCTCCACGGAAACCATC 26520 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACATCCACCCCAGGTCCTGCTCAATCCACAATATCACCAGAAATCTCCACGGAAACCATC 26520 



Query 26521 
Sbjct 26521 



ACTAGAATTTCTACTCCCCTCACCACGACAGGATCAGCAGAT^ATGACCATCACCCCCAAA 26580 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTAGAATTTCTACTCCCCTCACCACGACAGGATCAGCAGAAATGACCATCACCCCCAAA 26580 



Query 26581 

Sbjct 26581 

Query 26641 

Sbjct 26641 



ACAGGTCATTCTGGGGCATCCTCACAAGGTACCTTTACCTTGGACACATCAAGCAGAGCC 26640 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAGGTCATTCTGGGGCATCCTCACAAGGTACCTTTACCTTGGACACATCAAGCAGAGCC 26640 

TCCTGGCCAGGAACTCACTCAGCTGCAACTCACAGATCTCCACACTCAGGGATGACCACT 26700 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCTGGCCAGGAACTCACTCAGCTGC;\ACTCACAGATCTCCACACTCAGGGATGACCACT 26700 



Query 26701 
Sbjct 26701 
Query 26761 



Sbjct 26761 



CCTATGAGCAGAGGTCCTGAGGATGTGTCATGGCCAAGCCGCCCATCAGTGGAAAAAACT 26760 
I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I 

CCTATGAGCAGAGGTCCTGAGGATGTGTCATGGCCAAGCCGCCCATCAGTGGAAAT^CT 26760 

AGCCCTCCATCTTCCCTGGTGTCTTTATCTGCAGTAACCTCACCTTCGCCACTTTATTCC 26820 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I 

AGCCCTCCATCTTCCCTGGTGTCTTTATCTGCAGTAACCTCACCTTCGCCACTTTATTCC 26820 



Query 26821 
Sbjct 26821 



ACACCATCTGAGAGTAGCCACTCATCTCCTCTCCGGGTGACTTCTCTTTTCACCCCTGTC 26880 
I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACACCATCTGAGAGTAGCCACTCATCTCCTCTCCGGGTGACTTCTCTTTTCACCCCTGTC 26880 



Query 26881 
Sbjct 26881 



ATGATGAAGACCACAGACATGTTGGACACAAGCTTGGAACCTGTGACCACTTCACCTCCC 26940 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGATGAAGACCACAGACATGTTGGACACAAGCTTGGAACCTGTGACCACTTCACCTCCC 26940 



Query 26941 
Sbjct 26941 



AGTATGAATATCACCTCAGATGAGAGTCTGGCCACTTCTAAAGCCACCATGGAGACAGAG 27000 
I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGTATGAATATCACCTCAGATGAGAGTCTGGCCACTTCTAAAGCCACCATGGAGACAGAG 27000 



Query 27001 
Sbjct 27001 



GCAATTCAGCTTTCAG7W\ACACAGCTGTGACTCAGATGGGCACCATCAGCGCTAGACAA 27060 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCAATTCTVGCTTTCAGAAAACACTVGCTGTGACTCAGATGGGCACCATCAGCGCTAGAC 27060 



Query 27061 
Sbjct 27061 



GAATTCTATTCCTCTTATCCAGGCCTCCCAGAGCCATCCAAAGTGACATCTCCAGTGGTC 27120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAATTCTATTCCTCTTATCCAGGCCTCCCAGAGCCATCCAAAGTGACATCTCCAGTGGTC 27120 



Query 27121 
Sbjct 27121 



ACCTCTTCCACCATAAAAGACATTGTTTCTACAACCATACCTGCTTCCTCTGAGATAACA 27180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCTCTTCCACCATAAAAGACATTGTTTCTACAACCATACCTGCTTCCTCTGAGATAACA 27180 



Query 27181 
Sbjct 27181 



AGAATTGAGATGGAGTCAACATCCACCCTGACCCCCACACCAAGGGAGACCAGCACCTCC 27240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGAATTGAGATGGAGTCAACATCCACCCTGACCCCCACACCAAGGGAGACCAGCACCTCC 27240 



Query 27241 
Sbjct 27241 



CAGGAGATCCACTCAGCCACA?AGCCAAGCACTGTTCCTTACAAGGCACTCACTAGTGCC 27300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAGGAGATCCTVCTCAGCCACAAAGCCAAGCT^CTGTTCCTTACT^GGCACTCACTAGTGCC 27300 



Query 27301 
Sbjct 27301 



ACGATTGAGGACTCCATGACACAAGTCATGTCCTCTAGCAGAGGACCTAGCCCTGATCAG 27360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACGATTGAGGACTCCATGACACAAGTCATGTCCTCTAGCAGAGGACCTAGCCCTGATCAG 27360 



Query 27361 
Sbjct 27361 



TCCACAATGTCACAAGACATATCCAGTGAAGTGATCACCAGGCTCTCTACCTCCCCCATC 27420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCACAATGTCACAAGACATATCCAGTGAAGTGATCACCAGGCTCTCTACCTCCCCCATC 27420 



Query 27421 
Sbjct 27421 



AAGGCAGAATCTACAGA7\ATGACCATTACCACCCAAACAGGTTCTCCTGGGGCTACATCA 27480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I [ I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAGGCAGAATCTACAGAAATGACCATTACCACCCAAACAGGTTCTCCTGGGGCTACATCA 27480 



Query 27481 
Sbjct 27481 



AGGGGTACCCTTACCTTGGACACTTCAACAACTTTTATGTCAGGGACCCACTCAACTGCA 27540 
I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I 
AGGGGTACCCTTACCTTGGACACTTCAACAACTTTTATGTCAGGGACCCACTCAACTGCA 27540 



Query 27541 
Sbjct 27541 



TCTCAAGGATTTTCACACTCACAGATGACCGCTCTTATGAGTAGAACTCCTGGAGATGTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTCAAGGATTTTCACACTCACAGATGACCGCTCTTATGAGTAGAACTCCTGGAGATGTG 



27600 



27600 



Query 27601 CCATGGCTAAGCCATCCCTCTGTGGAAGAAGCCAGCTCTGCCTCTTTCTCACTGTCTTCA 27660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 27601 CCATGGCTAAGCCATCCCTCTGTGGAAGAAGCCAGCTCTGCCTCTTTCTCACTGTCTTCA 27660 



Query 27661 
Sbjct 27661 



CCTGTCATGACCTCATCTTCTCCCGTTTCTTCCACATTACCAGACAGCATCCACTCTTCT 27720 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTGTCATGACCTCATCTTCTCCCGTTTCTTCCACATTACCAGACAGCATCCACTCTTCT 27720 



Query 27721 
Sbjct 27721 



TCGCTTCCTGTGACATCACTTCTCACCTCAGGGCTGGTGAAGACCACAGAGCTGTTGGGC 27780 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCGCTTCCTGTGACATCACTTCTCACCTCAGGGCTGGTGAAGACCACAGAGCTGTTGGGC 27780 



Query 27781 
Sbjct 27781 



ACAAGCTCAGAACCTGAAACCAGTTCACCCCCAAATTTGAGCAGCACCTCAGCTGAAATA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAAGCTCAGAACCTGAAACCAGTTCACCCCCAAATTTGAGCAGCACCTCAGCTGAAATA 



27840 



27840 



Query 27841 
Sbjct 27841 



CTGGCCACCACTGAAGTCACTACAGATACAGAGAAACTGGAGATGACCAATGTGGTAACC 27900 
I I I I I I M I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGGCCACCACTGAAGTCACTACAGATACAGAGAAACTGGAGATGACCAATGTGGTAACC 27900 



Query 27901 
Sbjct 27901 



TCAGGTTATACACATGAATCTCCTTCCTCTGTCCTAGCTGACTCAGTGACAACAAAGGCC 27960 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCAGGTTATACACATGAATCTCCTTCCTCTGTCCTAGCTGACTCAGTGACAACAAAGGCC 27960 



Query 27961 ACATCTTCAATGGGTATCACCTACCCCACAGGAGATACAAATGTTCTCACATCAACCCCT 28020 



Sbjct 


27961 


QuG jry 


28021 


Sbjct 


28021 


Qus jry 


28081 


Sbjct 


28081 


Qu6 jry 


28141 


Sbj ct 


28141 


Qusiry 


28201 


Sbjct 


28201 
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Sbj ct 
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Sbjct 


28321 


QuG jry 


28381 


Sbjct 
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QuG jry 


28441 


Sbjct 
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O \J ^ 


Sbj ct 


28501 


Qusiry 
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Sbjct 


28561 


Qu6 Jry 


O v£t X 


Sbj ct 


28621 


QuG jry 


28681 
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Sbj ct 
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^ O O U X 


Sbjct 


28801 


Qu6 jry 


28861 

^ O O O X 


Sbj ct 


28861 


Query 


28921 


Sbjct 


28921 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I 
ACATCTTCAATGGGTATCACCTACCCCACAGGAGATACAAATGTTCTCACATCAACCCCT 28020 

GCCTTCTCTGACACCAGTAGGATTCA7\ACAAAGTCAAAGCTCTCACTGACTCCTGGGTTG 28080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCCTTCTCTGACACCAGTAGGATTCA7\ACAAAGTCAAAGCTCTCACTGACTCCTGGGTTG 28080 

ATGGAGACCAGCATCTCTGAAGAGACCAGCTCTGCCACAGAAAAAAGCACTGTCCTTTCT 28140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGGAGACCAGCATCTCTGAAGAGACCAGCTCTGCCACAGAA7\AAAGCACTGTCCTTTCT 28140 

AGTGTGCCCACTGGTGCTACTACTGAGGTCTCCAGGACAGAAGCCATCTCTTCTAGCAGA 28200 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGTGTGCCCACTGGTGCTACTACTGAGGTCTCCAGGACAGAAGCCATCTCTTCTAGCAGA 28200 

ACATCCATCCCAGGCCCTGCTCAATCCACAATGTCATCAGACACCTCCATGGAAACCATC 28260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACATCCATCCCAGGCCCTGCTCAATCCACAATGTCATCAGACACCTCCATGGAAACCATC 28260 

ACTAGAATTTCTACCCCCCTCACAAGGAAAGAATCAACAGACATGGCCATCACCCCCAAA 28320 
I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTAGAATTTCTACCCCCCTCACAAGGAAAGAATCAACAGACATGGCCATCACCCCCAAA 28320 

ACAGGTCCTTCTGGGGCTACCTCGCAGGGTACCTTTACCTTGGACTCATCAAGCACAGCC 28380 
llllllllllllllllllllllllllllllllllllllllllllllllllllllllllll 
ACAGGTCCTTCTGGGGCTACCTCGCAGGGTACCTTTACCTTGGACTCATCAAGCACAGCC 28380 

TCCTGGCCAGGAACTCACTCAGCTACAACTCAGAGATTTCCACAGTCAGTGGTGACAACT 28440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCTGGCCAGGAACTCACTCAGCTACAACTCAGAGATTTCCACAGTCAGTGGTGACAACT 28440 

CCTATGAGCAGAGGTCCTGAGGATGTGTCATGGCCAAGCCCGCTGTCTGTGGnnnnnnnC 28500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTATGAGCAGAGGTCCTGAGGATGTGTCATGGCCAAGCCCGCTGTCTGTGGAAA7\AAAC 28500 

AGCCCTCCATCTTCCCTGGTATCTTCATCTTCAGTAACCTCACCTTCGCCACTTTATTCC 28560 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCCCTCCATCTTCCCTGGTATCTTCATCTTCAGTAACCTCACCTTCGCCACTTTATTCC 28560 

ACACCATCTGGGAGTAGCCACTCCTCTCCTGTCCCTGTCACTTCTCTTTTCACCTCTATC 28620 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACACCATCTGGGAGTAGCCACTCCTCTCCTGTCCCTGTCACTTCTCTTTTCACCTCTATC 28620 

ATGATGAAGGCCACAGACATGTTGGATGCAAGTTTGGAACCTGAGACCACTTCAGCTCCC 28680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I i I I I I I I 

ATGATGAAGGCCACAGACATGTTGGATGCAAGTTTGGAACCTGAGACCACTTCAGCTCCC 28680 

AATATGAATATCACCTCAGATGAGAGTCTGGCCACTTCTAAAGCCACCACGGAGACAGAG 28740 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AATATGAATATCACCTCAGATGAGAGTCTGGCCACTTCTAAAGCCACCACGGAGACAGAG 28740 

GCAATTCACGTTTTTGA7\AATACAGCAGCGTCCCATGTGGA7\ACCACCAGTGCTACAGAG 28800 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCAATTCACGTTTTTGAAAATACAGCAGCGTCCCATGTGGAAACCACCAGTGCTACAGAG 28800 

GAACTCTATTCCTCTTCCCCAGGCTTCTCAGAGCCAACAAAAGTGATATCTCCAGTGGTC 28860 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAACTCTATTCCTCTTCCCCAGGCTTCTCAGAGCCAACAAAAGTGATATCTCCAGTGGTC 28860 

ACCTCTTCCTCTATAAGAGACAACATGGTTTCCACAACAATGCCTGGCTCCTCTGGCATT 28920 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCTCTTCCTCTATAAGAGACAACATGGTTTCCACAACAATGCCTGGCTCCTCTGGCATT 28920 

ACAAGGATTGAGATAGAGTCAATGTCATCTCTGACCCCTGGACTGAGGGAGACCAGAACC 28980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I M I I I I I I I I I I I 
ACAAGGATTGAGATAGAGTCAATGTCATCTCTGACCCCTGGACTGAGGGAGACCAGAACC 28980 



Query 28981 
Sbjct 28981 



TCCCAGGACATCACCTCATCCACAGAGACAAGCACTGTCCTTTACAAGATGTCCTCTGGT 29040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCCAGGACATCACCTCATCCACAGAGACAAGCACTGTCCTTTACAAGATGTCCTCTGGT 29040 



Query 29041 
Sbjct 29041 



GCCACTCCTGAGGTCTCCAGGACAGAAGTTATGCCCTCTAGCAGAACATCCATTCCTGGC 29100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I M I I I M I I I I I I I i I I I I I I I I 
GCCACTCCTGAGGTCTCCAGGACAGAAGTTATGCCCTCTAGCAGAACATCCATTCCTGGC 29100 



Query 29101 
Sbjct 29101 



CCTGCTCAGTCCACAATGTCACTAGACATCTCCGATGAAGTTGTCACCAGGCTGTCTACC 29160 
I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTGCTCAGTCCACAATGTCACTAGACATCTCCGATGAAGTTGTCACCAGGCTGTCTACC 29160 



Query 29161 
Sbjct 29161 



TCTCCCATCATGACAGAATCTGCAGA7\ATAACCATCACCACCCAAACAGGTTATTCTCTG 29220 
I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTCCCATCATGACAGAATCTGCAGAAATAACCATCACCACCCAAACAGGTTATTCTCTG 29220 



Query 29221 
Sbjct 29221 



GCTACATCCCAGGTTACCCTTCCCTTGGGCACCTCAATGACCTTTTTGTCAGGGACCCAC 29280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCTACATCCCAGGTTACCCTTCCCTTGGGCACCTCAATGACCTTTTTGTCAGGGACCCAC 29280 



Query 29281 
Sbjct 29281 



TCAACTATGTCTCAAGGACTTTCACACTCAGAGATGACC/^TCTTATGAGCAGGGGTCCT 29340 

I I I M I I I I I I I I I I I I I I I M I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCAACTATGTCTCAAGGACTTTCACACTCAGAGATGACCAATCTTATGAGCAGGGGTCCT 29340 



Query 29341 
Sbjct 29341 



GAAAGTCTGTCATGGACGAGCCCTCGCTTTGTGGAAACAACTAGATCTTCCTCTTCTCTG 29400 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAAAGTCTGTCATGGACGAGCCCTCGCTTTGTGGAAACAACTAGATCTTCCTCTTCTCTG 29400 



Query 29401 
Sbjct 29401 



ACATCATTACCTCTCACGACCTCACTTTCTCCTGTGTCCTCCACATTACTAGACAGTAGC 2 9460 
I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACATCATTACCTCTCACGACCTCACTTTCTCCTGTGTCCTCCACATTACTAGACAGTAGC 29460 



Query 29*461 
Sbjct 29461 



CCCTCCTCTCCTCTTCCTGTGACTTCACTTATCCTCCCAGGCCTGGTGAAGACTACAGAA 29520 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCTCCTCTCCTCTTCCTGTGACTTCACTTATCCTCCC7VGGCCTGGTGAAGACTACAGAA 29520 



Query 29521 
Sbjct 29521 



GTGTTGGATACAAGCTCAGAGCCTAAAACCAGTTCATCTCCAAATTTGAGCAGCACCTCA 2 9580 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGTTGGATACAAGCTCAGAGCCTAAAACCAGTTCATCTCCAAATTTGAGCAGCACCTCA 29580 



Query 29581 
Sbjct 29581 



GTTGAAATACCGGCCACCTCTGAAATCATGACAGATACAGAGAAAATTCATCCTTCCTCA 29640 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTTGAAATACCGGCCACCTCTGAAATCATGACAGATACAGAGAAAATTCATCCTTCCTCA 29640 



Query 29641 AACACAGCGGTGGCCAAAGTGAGGACCTCCAGTTCTGTTCATGAATCTCATTCCTCTGTC 29700 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 29641 AACACAGCGGTGGCCAAAGTGAGGACCTCCAGTTCTGTTCATGAATCTCATTCCTCTGTC 29700 

Query 29701 CTAGCTGACTCAGAAACAACCATAACCATACCTTCAATGGGTATCACCTCCGCTGTGGAC 2 97 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j Ct 29701 CTAGCTGACTCAGAAACAACCATAACCATACCTTCAATGGGTATCACCTCCGCTGTGGAC 29760 

Que r y 29761 GATACCACTGTTTTCACATCAAATCCTGCCTTCTCTGAGACTAGGAGGATTCCGACAGAG 29820 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 29761 GATACCACTGTTTTCACATCAAATCCTGCCTTCTCTGAGACTAGGAGGATTCCGACAGAG 29820 

Query 29821 CCAACATTCTCATTGACTCCTGGATTCAGGGAGACTAGCACCTCTGAAGAGACCACCTCA 29880 

I I I I I I i I I I I I I M I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 29821 CCAACATTCTCATTGACTCCTGGATTCAGGGAGACTAGCACCTCTGAAGAGACCACCTCA 29880 



Query 29881 
Sbjct 29881 



ATCACAGAAACAAGTGCAGTCCTTTATGGAGTGCCCACTAGTGCTACTACTGAAGTCTCC 29940 

lillllllllllllllMIIIMIIIIIIMIIIIIIIMIIIIIIIIIIIIIIIIIIII 

ATCACAGAAACAAGTGCAGTCCTTTATGGAGTGCCCACTAGTGCTACTACTGAAGTCTCC 29940 



Que r y 29941 ATGACAGAAATCATGTCCTCT7\ATAGAACACACATCCCTGACTCTGATCAGTCCACGATG 30000 
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Query 


30901 


Sbjet 


30901 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

ATGACAGAAATCATGTCCTCTAATAGAACACACATCCCTGACTCTGATCAGTCCACGATG 30000 

TCTCCAGACATCATCACTGAAGTGATCACCAGGCTCTCTTCCTCATCCATGATGTCAGAA 30060 
I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTCCAGACATCATCACTGAAGTGATCACCAGGCTCTCTTCCTCATCCATGATGTCAGAA 30060 

TCAACACAAATGACCATCACCACCCAAAAAAGTTCTCCTGGGGCTACAGCACAGAGTACT 30120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCAACACAAATGACCATCACCACCCAAAAAAGTTCTCCTGGGGCTACAGCACAGAGTACT 30120 

CTTACCTTGGCCACAACAACAGCCCCCTTGGCAAGGACCCACTCAACTGTTCCTCCTAGA 30180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTTACCTTGGCCACAACAACAGCCCCCTTGGCAAGGACCCACTCAACTGTTCCTCCTAGA 30180 

TTTTTACACTCAGAGATGACAACTCTTATGAGTAGGAGTCCTGAAAATCCATCATGGAAG 30240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTTTACACTCAGAGATGACAACTCTTATGAGTAGGAGTCCTGAAAATCCATCATGGAAG 30240 

AGCTCTCCCTTTGTGGAAAAAACTAGCTCTTCATCTTCTCTGTTGTCCTTACCTGTCACG 30300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCTCTCCCTTTGTGGAAAAAACTAGCTCTTCATCTTCTCTGTTGTCCTTACCTGTCACG 30300 

ACCTCACCTTCTGTTTCTTCCACATTACCGCAGAGTATCCCTTCCTCCTCTTTTTCTGTG 30360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCTCACCTTCTGTTTCTTCCACATTACCGCAGAGTATCCCTTCCTCCTCTTTTTCTGTG 30360 

ACTTCACTCCTCACCCCAGGCATGGTGAAGACTACAGACACAAGCACAGAACCTGGAACC 30420 
I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTTCACTCCTCACCCCAGGCATGGTGAAGACTACAGACACAAGCACAGAACCTGGAACC 30420 

AGTTTATCTCCAAATCTGAGTGGCACCTCAGTTGAAATACTGGCTGCCTCTGAAGTCACC 30480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGTTTATCTCCAAATCTGAGTGGCACCTCAGTTGAAATACTGGCTGCCTCTGAAGTCACC 30480 

ACAGATACAGAGAA/UVTTCATCCTTCTTCAAGCATGGCAGTGACCAATGTGGGAACCACC 30540 
I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAGATACAGAGAAAATTCATCCTTCTTCAAGCATGGCAGTGACCAATGTGGGAACCACC 30540 

AGTTCTGGACATGAACTATATTCCTCTGTTTCAATCCACTCGGAGCCATCCAAGGCTACA 30600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGTTCTGGACATGAACTATATTCCTCTGTTTCAATCCACTCGGAGCCATCCAAGGCTACA 30600 

TACCCAGTGGGTACTCCCTCTTCCATGGCTGAT^CCTCTATTTCCACATCAATGCCTGCT 30660 
I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TACCCAGTGGGTACTCCCTCTTCCATGGCTGAAACCTCTATTTCCACATCAATGCCTGCT 30660 

AATTTTGAGACCACAGGATTTGAGGCTGAGCCATTTTCTCATTTGACTTCTGGATTTAGG 30720 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AATTTTGAGACCACAGGATTTGAGGCTGAGCCATTTTCTCATTTGACTTCTGGATTTAGG 30720 

AAGACAAACATGTCCCTGGACACCAGCTCAGTCACACCAACAAATACACCTTCTTCTCCT 30780 
I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAGACAAACATGTCCCTGGACACCAGCTCAGTCACACCAACAAATACACCTTCTTCTCCT 30780 

GGGTCCACTCACCTTTTACAGAGTTCCAAGACTGATTTCACCTCTTCTGCAAAAACATCA 30840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGTCCACTCACCTTTTACAGAGTTCCAAGACTGATTTCACCTCTTCTGCAAAAACATCA 30840 

TCCCCAGACTGGCCTCCAGCCTCACAGTATACTGAAATTCCAGTGGACATAATCACCCCC 30900 
I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCCCAGACTGGCCTCCAGCCTCACAGTATACTGAAATTCCAGTGGACATAATCACCCCC 30900 

TTTAATGCTTCTCCATCTATTACGGAGTCCACTGGGATAACCTCCTTCCCAGAATCCAGG 30960 
I M i I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I t I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTAATGCTTCTCCATCTATTACGGAGTCCACTGGGATAACCTCCTTCCCAGAATCCAGG 30960 



Query 
Sbjct 



30961 



30961 



Query 31021 

Sbjct 31021 

Query 31081 

Sbjct 31081 

Query 31141 

Sbjct 31141 

Query 31201 

Sbjct 31201 

Query 31261 

Sbjct 31261 

Query 31321 

Sbjct 31321 



TTTACTATGTCTGTAACAGAAAGTACTCATCATCTGAGTACAGATTTGCTGCCTTCAGCT 31020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I 

TTTACTATGTCTGTAACAGAAAGTACTCATCATCTGAGTACAGATTTGCTGCCTTCAGCT 31020 

GAGACTATTTCCACTGGCACAGTGATGCCTTCTCTATCAGAGGCCATGACTTCATTTGCC 31080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAGACTATTTCCACTGGCACAGTGATGCCTTCTCTATCAGAGGCCATGACTTCATTTGCC 31080 

ACCACTGGAGTTCCACGAGCCATCTCAGGTTCAGGTAGTCCATTCTCTAGGACAGAGTCA 31140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCACTGGAGTTCCACGAGCCATCTCAGGTTCAGGTAGTCCATTCTCTAGGACAGAGTCA 31140 

GGCCCTGGGGATGCTACTCTGTCCACCATTGCAGAGAGCCTGCCTTCATCCACTCCTGTG 31200 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I 

GGCCCTGGGGATGCTACTCTGTCCACCATTGCAGAGAGCCTGCCTTCATCCACTCCTGTG 31200 

CCATTCTCCTCTTCAACCTTCACTACCACTGATTCTTCAACCATCCCAGCCCTCCATGAG 31260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 

CCATTCTCCTCTTCAACCTTCACTACCACTGATTCTTCAACCATCCCAGCCCTCCATGAG 31260 

ATAACTTCCTCTTCAGCTACCCCATATAGAGTGGACACCAGTCTTGGGACAGAGAGCAGC 31320 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I 

ATAACTTCCTCTTCAGCTACCCCATATAGAGTGGACACCAGTCTTGGGACAGAGAGCAGC 31320 

ACTACTGAAGGACGCTTGGTTATGGTCAGTACTTTGGACACTTCAAGCCAACCAGGCAGG 31380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTACTGAAGGACGCTTGGTTATGGTCAGTACTTTGGACACTTCAAGCCAACCAGGCAGG 31380 



Query 31381 ACATCTTCAACACCCATTTTGGATACCAGAATGACAGAGAGCGTTGAGCTGGGAACAGTG 31440 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 31381 ACATCTTCAACACCCATTTTGGATACCAGAATGACAGAGAGCGTTGAGCTGGGAACAGTG 31440 

Query 31441 ACAAGTGCTTATCAAGTTCCTTCACTCTCAACACGGTTGACAAGAACTGATGGCATTATG 31500 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 31441 ACAAGTGCTTATCAAGTTCCTTCACTCTCAACACGGTTGACAAGAACTGATGGCATTATG 31500 

Que r y 31501 GAACACATCACAAAAATACCCAATGAAGCAGCACACAGAGGTACCATAAGACCAGTCAAA 31560 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 31501 GAACACATCACAAAAATACCC7\ATGAAGCAGCACACAGAGGTACCATAAGACCAGTCAAA 31560 

Query 31561 GGCCCTCAGACATCCACTTCGCCTGCCAGTCCTAAAGGACTACACACAGGAGGGACAAAA 31620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 31561 GGCCCTCAGACATCCACTTCGCCTGCCAGTCCTAAAGGACTACACACAGGAGGGACAAAA 31620 



Query 31621 



Sbjct 31621 



AGAATGGAGACCACCACCACAGCTTTGAAGACCACCACCACAGCTTTGAAGACCACTTCC 31680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGAATGGAGACCACCACCACAGCTTTGAAGACCACCACCACAGCTTTGAAGACCACTTCC 31680 



Query 31681 AGAGCCACCTTGACCACCAGTGTCTATACTCCCACTTTGGGAACACTGACTCCCCTCT^AT 31740 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 11 I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j c t 31681 AGAGCCACCTTGACCACCAGTGTCTATACTCCCACTTTGGGAACACTGACTCCCCTCAAT 31740 



Query 31741 

Sbjct 31741 

Query 31801 

Sbjct 31801 

Query 31861 

Sbjct 31861 



GCATCAAGGCAAATGGCCAGCACAATCCTCACAGAAATGATGATCACAACCCCATATGTT 31800 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCATCAAGGC7U^TGGCC7VGCACy\ATCCTCACAGAAATGATGATCAC7\ACCCC^ 31800 

TTCCCTGATGTTCCAG7U\ACGACATCCTCATTGGCTACCAGCCTGGGAGCAGAAACCAGC 31860 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTCCCTGATGTTCCAGAAACGACATCCTCATTGGCTACCAGCCTGGGAGCAGAAACCAGC 31860 

ACAGCTCTTCCCAGGACAACCCCATCTGTTCTCJ\ATAGAGAATCAGAGACCACAGCCTCA 31920 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAGCTCTTCCCAGGACy^ACCCCATCTGTTCTCT^ATAGAGAATCAGAGACCA^ 31920 



Query 31921 CTGGTCTCTCGTTCTGGGGCAGAGAGAAGTCCGGTTATTCAAACTCTAGATGTTTCTTCT 31980 



I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 31921 CTGGTCTCTCGTTCTGGGGCAGAGAGAAGTCCGGTTATTCAAACTCTAGATGTTTCTTCT 31980 

Query 31981 AGTGAGCCAGATACAACAGCTTCATGGGTTATCCATCCTGCAGAGACCATCCCAACTGTT 32040 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 31981 AGTGAGCCAGATACAACAGCTTCATGGGTTATCCATCCTGCAGAGACCATCCCAACTGTT 32040 

Que r y 32041 TCCAAGACAACCCCCAATTTTTTCCACAGTGAATTAGACACTGTATCTTCCACAGCCACC 32100 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 32041 TCCAAGACAACCCCCAATTTTTTCCACAGTGAATTAGACACTGTATCTTCCACAGCCACC 32100 

Query 32101 AGTCATGGGGCAGACGTCAGCTCAGCCATTCCAACAAATATCTCACCTAGTGAACTAGAT 32160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 32101 AGTCATGGGGCAGACGTCAGCTCAGCCATTCCAACAAATATCTCACCTAGTGAACTAGAT 32160 

Query 32161 GCACTGACCCCACTGGTCACTATTTCGGGGACAGATACTAGTACAACATTCCCAACACTG 32220 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 32161 GCACTGACCCCACTGGTCACTATTTCGGGGACAGATACTAGTACAACATTCCCAACACTG 32220 

Query 32221 ACTAAGTCCCCACATGAAACAGAGACAAGAACCACATGGCTCACTCATCCTGCAGAGACC 32280 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 32221 ACTAAGTCCCCACATGAAACAGAGACAAGAACCACATGGCTCACTCATCCTGCAGAGACC 32280 

Query 32281 AGCTCAACTATTCCCAGAACAATCCCCAATTTTTCTCATCATGAATCAGATGCCACACCT 32340 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 32281 AGCTCAACTATTCCCAGAACAATCCCCT^TTTTTCTCATCATGAATCAGATGCCACACCT 32340 

Query 32341 TCAATAGCCACCAGTCCTGGGGCAGAAACCAGTTCAGCTATTCCAATTATGACTGTCTCA 32400 

I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj ct 32341 TCAATAGCCACCAGTCCTGGGGCAGA;\ACCAGTTCAGCTATTCCAATTATGACTGTCTCA 32400 

Query 32401 CCTGGTGCAGAAGATCTGGTGACCTCACAGGTCACTAGTTCTGGGACAGACAGAAATATG 32460 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 32401 CCTGGTGCAGAAGATCTGGTGACCTCACAGGTCACTAGTTCTGGGACAGACAGAAATATG 32460 

Que ry 32461 ACTATTCCAACTTTGACTCTTTCTCCTGGTGAACCA7\AGACGATAGCCTCATTAGTCACC 32520 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj ct 32461 ACTATTCCAACTTTGACTCTTTCTCCTGGTGAACCAAAGACGATAGCCTCATTAGTCACC 32520 

Query 32521 CATCCTGAAGCACAGACAAGTTCGGCCATTCCAACTTCAACTATCTCGCCTGCTGTATCA 32580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 32521 CATCCTGAAGCACAGACAAGTTCGGCCATTCCAACTTCAACTATCTCGCCTGCTGTATCA 32580 

Que ry 32581 CGGTTGGTGACCTCAATGGTCACCAGTTTGGCGGCAAAGACAAGTACAACTAATCGAGCT 32640 

I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 32581 CGGTTGGTGACCTCAATGGTCACCAGTTTGGCGGCAAAGACAAGTACAACTAATCGAGCT 32640 

Query 32641 CTGACAAACTCCCCTGGTGAACCAGCTACAACAGTTTCATTGGTCACGCATCCTGCACAG 32700 

I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj ct 32641 CTGACAAACTCCCCTGGTGAACCAGCTACAACAGTTTCATTGGTCACGCATCCTGCACAG 32700 

Que r y 32701 ACCAGCCCAACAGTTCCCTGGACAACTTCCAnnnnnnnCCATAGTAAATCAGACACCACA 32760 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I 

Sbj ct 32701 ACCAGCCCAACAGTTCCCTGGACAACTTCCATTTTTTTCCATAGTAAATCAGACACCACA 32760 

Query 32761 CCTTCAATGACCACCAGTCATGGGGCAGAATCCAGTTCAGCTGTTCCAACTCCAACTGTT 32820 

I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj ct 32761 CCTTC7\ATGACCACCAGTCATGGGGCAGAATCCAGTTCAGCTGTTCCAACTCCAACTGTT 32820 

Query 32821 TCAACTGAGGTACCAGGAGTAGTGACCCCTTTGGTCACCAGTTCTAGGGCAGTGATCAGT 32880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbj ct 32821 TCAACTGAGGTACCAGGAGTAGTGACCCCTTTGGTCACCAGTTCTAGGGCAGTGATCAGT 32880 

Query 32881 ACAACTATTCCAATTCTGACTCTTTCTCCTGGTGAACCAGAGACCACACCTTCAATGGCC 32940 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I 
Sb j ct 32881 ACAACTATTCCAATTCTGACTCTTTCTCCTGGTGAACCAGAGACCACACCTTCAATGGCC 32940 





32941 


Sbjct 


32941 




33001 


Sbjct 


33001 




33061 


Sbjct 


33061 


Qusjry 


33121 


Sbjct 


33121 




33181 


Sbjct 


33181 


QuGiry 


33241 


Sbjct 


33241 


QuG jry 


33301 


Sbjct 


33301 


QuGjry 


33361 


Sbjct 


33361 


QUG jry 


33421 


Sbjct 


<J 1^ *1 ^ X 


Query 


33481 


Sb j ct 


33481 


QuG jry 


*1 X 


Sbjct 


33541 


Qusiry 


33601 


Sbj ct 


33601 


Qus jry 


33661 


Sbj ct 


«^ V W J. 


Queiry 


33721 


Sbj ct 


33721 


Qu6 jry 


33781 


Sbjct 


33781 


Que iry 


33841 


Sbjct 


33841 


Query 


33901 



ACCAGTCATGGGGAAGAAGCCAGTTCTGCTATTCCAACTCCAACTGTTTCACCTGGGGTA 33000 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCAGTCATGGGGAAGAAGCCAGTTCTGCTATTCCAACTCCAACTGTTTCACCTGGGGTA 33000 

CCAGGAGTGGTGACCTCTCTGGTCACTAGTTCTAGGGCAGTGACTAGTACAACTATTCCA 33060 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 

CCAGGAGTGGTGACCTCTCT GGTCACTAGTTCTAGGGCAGTGACTAGTACAACTATTCCA 33060 

ATTCTGACTTTTTCTCTTGGTGAACCAGAGACCACACCTTCAATGGCCACCAGTCATGGG 33120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATTCTGACTTTTTCTCTTGGTGAACCAGAGACCACACCTTCAATGGCCACCAGTCATGGG 33120 

ACAGAAGCTGGCTCAGCTGTTCCAACTGTTTTACCTGAGGTACCAGGAATGGTGACCTCT 33180 
I I i I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAGAAGCTGGCTCAGCTGTTCCAACTGTTTTACCTGAGGTACCAGGAATGGTGACCTCT 33180 

CTGGTTGCTAGTTCTAGGGCAGTAACCAGTACAACTCTTCCAACTCTGACTCTTTCTCCT 33240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGGTTGCTAGTTCTAGGGCAGTAACCAGTACAACTCTTCCAACTCTGACTCTTTCTCCT 33240 

GGTGAACCAGAGACCACACCTTCAATGGCCACCAGTCATGGGGCAGAAGCCAGCTCAACT 33300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGTGAACCAGAGACCACACCTTCAATGGCCACCAGTCATGGGGCAGAAGCCAGCTCAACT 33300 

GTTCCAACTGTTTCACCTGAGGTACCAGGAGTGGTGACCTCTCTGGTCACTAGTTCTAGT 33360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTTCCAACTGTTTCACCTGAGGTACCAGGAGTGGTGACCTCTCTGGTCACTAGTTCTAGT 33360 

GGAGTAAACAGTACAAGTATTCCAACTCTGATTCTTTCTCCTGGTGAACTAGAAACCACA 33420 

I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGAGTAAACAGTACAAGTATTCCAACTCTGATTCTTTCTCCTGGTGAACTAGAAACCACA 33420 

CCTTCAATGGCCACCAGTCATGGGGCAGAAGCCAGCTCAGCTGTTCCAACTCCAACTGTT 33480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCTTCAATGGCCACCAGTCATGGGGCAGAAGCCAGCTCAGCTGTTCCAACTCCAACTGTT 33480 

TCACCTGGGGTATCAGGAGTGGTGACCCCTCTGGTCACTAGTTCCAGGGCAGTGACCAGT 33540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCACCTGGGGTATCAGGAGTGGTGACCCCTCTGGTCACTAGTTCCAGGGCAGTGACCAGT 33540 

ACAACTATTCCAATTCTAACTCTTTCTTCTAGTGAGCCAGAGACCACACCTTCAATGGCC 33600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAACTATTCCAATTCTAACTCTTTCTTCTAGTGAGCCAGAGACCACACCTTCAATGGCC 33600 

ACCAGTCATGGGGTAGAAGCCAGCTCAGCTGTTCTAACTGTTTCACCTGAGGTACCAGGA 33660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCAGTCATGGGGTAGAAGCCAGCTCAGCTGTTCTAACTGTTTCACCTGAGGTACCAGGA 33660 

ATGGTGACCTCTCTGGTCACTAGTTCTAGAGCAGTAACCAGTACAACTATTCCAACTCTG 33720 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGGTGACCTCTCTGGTCACTAGTTCTAGAGCAGTAACCAGTACAACTATTCCAACTCTG 33720 

ACTATTTCTTCTGATGAACCAGAGACCACAACTTCATTGGTCACCCATTCTGAGGCAAAG 33780 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTATTTCTTCTGATGAACCAGAGACCACAACTTCTVTTGGTCACCCATTCTGAGGCAAAG 33780 

ATGATTTCAGCCATTCCAACTTTAGCTGTCTCCCCTACTGTACAAGGGCTGGTGACTTCA 33840 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGATTTCAGCCATTCCAACTTTAGCTGTCTCCCCTACTGTACAAGGGCTGGTGACTTCA 33840 

CTGGTCACTAGTTCTGGGTCAGAGACCAGTGCGTTTTCAAATCTAACTGTTGCCTCAAGT 33900 
I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGGTCACTAGTTCTGGGTCAGAGACCAGTGCGTTTTCAAATCTAACTGTTGCCTCAAGT 33900 

CAACCAGAGACCATAGACTCTVTGGGTCGCTCATCCTGGGACyVGAAGCAAGTTCTGT 33960 



Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
33901 CA?VCCAGAGACCATAGACTCATGGGTCGCTCATCCTGGGACAGAAGCAAGTTCTGTTGTT 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



33961 



33961 



34021 



34021 



34081 



34081 



Query 34141 

Sbjct 34141 

Query 34201 

Sbjct 34201 



34261 
34261 
34321 
34321 
34381 
34381 
34441 
34441 
34501 
34501 
34561 
34561 
34621 
34621 
34681 
34681 



Query 34741 

Sbjct 34741 

Query 34801 

Sbjct 34801 

Query 34861 

Sbjct 34861 



33960 

CCAACTTTGACTGTCTCCACTGGTGAGCCGTTTACAAATATCTCATTGGTCACCCATCCT 34020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCAACTTTGACTGTCTCCACTGGTGAGCCGTTTACAAATATCTCATTGGTCACCCATCCT 34020 

GCAGAGAGTAGCTCAACTCTTCCCAGGACAACCTCAAGGTTTTCCCACAGTGAATTAGAC 34080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I i I I 

GCAGAGAGTAGCTCAACTCTTCCCAGGACT^ACCTCAAGGTTTTCCCAa^ 34080 

ACTATGCCTTCTACAGTCACCAGTCCTGAGGCAGAATCCAGCTCAGCCATTTCAACTACT 34140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTATGCCTTCTACAGTCACCAGTCCTGAGGCAGAATCCAGCTCAGCCATTTCAACTACT 34140 

ATTTCACCTGGTATACCAGGTGTGCTGACATCACTGGTCACTAGCTCTGGGAGAGACATC 34200 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATTTCACCTGGTATACCAGGTGTGCTGACATCACTGGTCACTAGCTCTGGGAGAGACATC 34200 

AGTGCAACTTTTCCAACAGTGCCTGAGTCCCCACATGAATCAGAGGCAACAGCCTCATGG 34260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGTGCAACTTTTCCAACAGTGCCTGAGTCCCCACATGAATCAGAGGCAACAGCCTCATGG 34260 

GTTACTCATCCTGCAGTCACCAGCACAACAGTTCCCAGGACAACCCCTAATTATTCTCAT 34320 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I 

GTTACTCyVTCCTGCAGTCACCAGCACAACAGTTCCCAGGACAACCCCTAATTATTCTCAT 34320 

AGTGAACCAGACACCACACCATCAATAGCCACCAGTCCTGGGGCAGAAGCCACTTCAGAT 34380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGTGAACCAGACACCACACCATCAATAGCCACCAGTCCTGGGGCAGAAGCCACTTCAGAT 34380 

TTTCCAACAATAACTGTCTCACCTGATGTACCAGATATGGTAACCTCACAGGTCACTAGT 34440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTTCCAACAATAACTGTCTCACCTGATGTACCAGATATGGTAACCTCACAGGTCACTAGT 34440 

TCTGGGACAGACACCAGTATAACTATTCCAACTCTGACTCTTTCTTCTGGTGAGCCAGAG 34500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCTGGGACAGACACCAGTATAACTATTCCAACTCTGACTCTTTCTTCTGGTGAGCCAGAG 34500 

ACCACAACCTCATTTATCACCTATTCTGAGACACACACAAGTTCAGCCATTCCAACTCTC 34560 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCACT^ACCTCATTTATCACCTATTCTGAGACACACACAAGTTCAGCCATTCC^ 34560 

CCTGTCTCCCCTGGTGCATCAAAGATGCTGACCTCACTGGTCATCAGTTCTGGGACAGAC 34620 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCTGTCTCCCCTGGTGCATCAAAGATGCTGACCTCACTGGTCATCAGTTCTGGGACAGAC 34620 

AGCACTACAACTTTCCCAACACTGACGGAGACCCCATATGAACCAGAGACAACAGCCATA 34680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I 

AGCACTACAACTTTCCCAACACTGACGGAGACCCCATATGAACCAGAGACAACAGCCATA 34680 

CAGCTCATTCATCCTGCAGAGACCAACACAATGGTTCCCAAGACT^ACTCCCAAGTTTTCC 34740 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CAGCTCATT CATCCTGCAGAGACCAACACAATGGTTCCCAAGACAACTCCCAAGTTTTCC 34740 

CATAGTAAGTCAGACACCACACTCCCAGTAGCCATCACCAGTCCTGGGCCAGAAGCCAGT 34800 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CATAGTAAGTCAGACACCACACTCCCAGTAGCCATCACCAGTCCTGGGCCAGAAGCCAGT 34800 

TCAGCTGTTTC:y\ACGACAACTATCTCACCTGATATGTCAGATCTGGTGACCTCACTGGTC 34860 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCAGCTGTTTCAACGACAACTATCTCACCTGATATGTCAGATCTGGTGACCTCACTGGTC 34860 

CCTAGTTCTGGGACAGACACCAGTAC7\ACCTTCCCAACATTGAGTGAGACCCCATATGAA 34920 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i 

CCTAGTTCTGGGACT^GACACCTVGTACAACCTTCCCTXACATTGAGTGAGACCCCATATGAA 34920 





34921 


Sb j ct 


34921 


QuG jry 


34981 


Sb jet 


34981 


QuGiry 


35041 


Sbjct 


35041 


Query 


35101 


Sbjct 


35101 


Que jry 


35161 


Sbjct 


35161 


Query 


35221 


Sbjct 


35221 


Que jry 


35281 


Sbjct 


35281 


Que jry 


35341 


Sb j ct 


35341 


Que jry 


35401 


Sbjct 


35401 


Queiry 


35461 


Sb j ct 


35461 


Que Jry 


■<j ^ J. 


Sbjct 


35521 


Que jry 


35581 


Sbjct 


35581 






Sbjct 


35641 


Que jry 




Sbjct 


35701 


Quejry 


35761 


Sbjct 


35761 


Quejry 


35821 


Sbjct 


35821 


Query 


35881 



CCAGAGACTACAGTCACGTGGCTCACTCATCCTGCAG7\AACCAGCACAACGGTTTCTGGG 34980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCAGAGACTACAGTCACGTGGCTCACTCATCCTGCAGAAACCAGCACAACGGTTTCTGGG 34980 

ACAATTCCCAACTTTTCCCATAGGGGATCAGACACTGCACCCTCAATGGTCACCAGTCCT 35040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAATTCCCAACTTTTCCCATAGGGGATCAGACACTGCACCCTCAATGGTCACCAGTCCT 35040 

GGAGTAGACACGAGGTCAGGTGTTCCAACTACAACCATCCCACCCAGTATACCAGGGGTA 35100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGAGTAGACACGAGGTCAGGTGTTCCAACTACAACCATCCCACCCAGTATACCAGGGGTA 35100 

GTGACCTCACAGGTCACTAGTTCTGCAACAGACACTAGTACAGCTATTCCAACTTTGACT 35160 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTGACCTCACAGGTCACTAGTTCTGCAACAGACACTAGTACAGCTATTCCAACTTTGACT 35160 

CCTTCTCCTGGTGAACCAGAGACCACAGCCTCATCAGCTACCCATCCTGGGACACAGACT 35220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCTTCTCCTGGTGAACCAGAGACCACAGCCTCATCAGCTACCCATCCTGGGACACAGACT 35220 

GGCTTCACTGTTCCAATTCGGACTGTTCCCTCTAGTGAGCCAGATACAATGGCTTCCTGG 35280 
I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGCTTCACTGTTCCAATTCGGACTGTTCCCTCTAGTGAGCCAGATACAATGGCTTCCTGG 35280 

GTCACTCATCCTCCACAGACCAGCACACCTGTTTCCAGAACAACCTCCAGTTTTTCCCAT 35340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTCACTCATCCTCCTVCAGACCAGCACACCTGTTTCCAGAACAACCTCCAGTT^ 35340 

AGTAGTCCAGATGCCACACCTGTAATGGCCACCAGTCCTAGGACAGAAGCCAGTTCAGCT 35400 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I i 

AGTAGTCCAGATGCCACACCTGTAATGGCCACCAGTCCTAGGACAGAAGCCAGTTCAGCT 35400 

GTACTGACAACAATCTCACCTGGTGCACCAGAGATGGTGACTTCACAGATCACTAGTTCT 35460 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTACTGACAACAATCTCACCTGGTGCACCAGAGATGGTGACTTCACAGATCACTAGTTCT 35460 

GGGGCAGCAACCAGTACAACTGTTCCAACTTTGACTCATTCTCCTGGTATGCCAGAGACC 35520 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGGGCAGCAACCAGTACAACTGTTCCAACTTTGACTCATTCTCCTGGTATGCCAGAGACC 35520 

ACAGCCTTATTGAGCACCCATCCCAGAACAGGGACAAGTAAAACATTTCCTGCTTCAACT 35580 
I i I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAGCCTTATTGAGC7VCCC7VTCCCAGAACAGGGAC7\AGTAAAACATTTCCTGCTTCAACT 35580 

GTGTTTCCTCAAGTATCAGAGACCACAGCCTCACTCACCATTAGACCTGGTGCAGAGACT 35640 
I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTGTTTCCTC7\AGTATCAGAGACCACAGCCTCACTCACCATTAGACCTGGTGCAGAGACT 35640 

AGCACAGCTCTCCCAACTCAGACAACATCCTCTCTCTTCACCCTACTTGTAACTGGAACC 35700 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGCACAGCTCTCCCAACTCAGACAACATCCTCTCTCTTCACCCTACTTGTAACTGGAACC 35700 

AGCAGAGTTGATCTAAGTCCAACTGCTTCACCTGGTGTTTCTGCAAAAACAGCCCCACTT 35760 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGCAGAGTTGATCTAAGTCCAACTGCTTO^CCTGGTGTTTCTGCJWWVCAGCCCCACTT 35760 

TCCACCCATCCAGGGACAGAGACCAGCACAATGATTCCAACTTCAACTCTTTCCCTTGGT 35820 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCACCCATCCAGGGACAGAGACCAGCACAATGATTCCAACTTCAACTCTTTCCCTTGGT 35820 

TTACTAGAGACTACAGGCTTACTGGCCACCAGCTCTTCAGCAGAGACCAGCACGAGTACT 35880 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTACTAGAGACTACAGGCTTACTGGCCACCAGCTCTTCAGCAGAGACCAGCACGAGTACT 35880 

CTAACTCTGACTGTTTCCCCTGCTGTCTCTGGGCTTTCCAGTGCCTCTATAAC7\ACTGAT 35940 



Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M 
35881 CTAACTCTGACTGTTTCCCCTGCTGTCTCTGGGCTTTCCAGTGCCTCTATAACAACTGAT 



35941 



35941 



36001 



36001 



36061 



36061 



Query 36121 

Sbjct 36121 

Query 36181 

Sbjct 36181 

Query 36241 

Sbjct 36241 

Query 36301 

Sbjct 36301 



35940 

AAGCCCCAAACTGTGACCTCCTGG7\ACACAGAAACCTCACCATCTGTAA.CTTCAGTTGGA 36000 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAGCCCCAAACTGTGACCTCCTGGAACACAGAAACCTCACCATCTGTAACTTCAGTTGGA 36000 

CCCCCAGAATTTTCCAGGACTGTCACAGGCACCACTATGACCTTGATACCATCAGAGATG 36060 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCCCAGAATTTTCCAGGACTGTCACAGGCACCACTATGACCTTGATACCATCAGAGATG 36060 

CCAACACCACCTAAAACCAGTCATGGAGAAGGAGTGAGTCCAACCACTATCTTGAGAACT 36120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I N I I I I I I I I I I I 

CCAACACCACCTAAAACCAGTCATGGAGAAGGAGTGAGTCCAACCACTATCTTGAGAACT 36120 

ACAATGGTTGAAGCCACTAATTTAGCTACCACAGGTTCCAGTCCCACTGTGGCCAAGACA 36180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAATGGTTGAAGCCACTAATTTAGCTACCACAGGTTCCAGTCCCACTGTGGCCAAGACA 36180 

ACAACCACCTTCAATACACTGGCTGGAAGCCTCTTTACTCCTCTGACCACACCTGGGATG 36240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACAACCACCTTCAATACACTGGCTGGAAGCCTCTTTACTCCTCTGACCACACCTGGGATG 36240 

TCCACCTTGGCCTCTGAGAGTGTGACCTCAAGAACAAGTTATAACCATCGGTCCTGGATC 36300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCACCTTGGCCTCTGAGAGTGTGACCTCAAGAAC7\AGTTATAACCATCGGTCCTGGATC 36300 

TCCACCACCAGCAGTTATAACCGTCGGTACTGGACCCCTGCCACCAGCACTCCAGTGACT 36360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I 

TCCACCACCAGCAGTTATAACCGTCGGTACTGGACCCCTGCCACCAGCACTCCAGTGACT 36360 



Query 36361 TCTACATTCTCCCCAGGGATTTCCACATCCTCCATCCCCAGCTCCACAGCAGCCACAGTC 36420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 36361 TCTACATTCTCCCCAGGGATTTCCACATCCTCCATCCCCAGCTCCACAGCAGCCACAGTC 36420 



Query 36421 

Sbjct 36421 

Query 36481 

Sbjct 36481 

Query 36541 

Sbjct 36541 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



36601 



36601 



36661 



36661 



36721 



36721 



36781 



36781 



CCATTCATGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGAC 36480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCATTCATGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGAC 36480 

AT GCGGCACCCT GGTTCCAGGAAGTTCAACGC CACAGAGAGAGAACT GCAGGGT CTGCTC 36540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGCGGCACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACGCCACAGAGAGAGAACTGCAGGGTCTGCTC 36540 

AAACCCTTGTTCAGGAATAGCAGTCTGGAATACCTCTATTCAGGCTGCAGACTAGCCTCA 36600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I 

AAACCCTTGTTCAGGAATAGCAGTCTGGAATACCTCTATTCAGGCTGCAGACTAGCCTCA 36600 

CTCAGGCCAGAGAAGGATAGCTCAGCCATGGCAGTGGATGCCATCTGCACACATCGCCCT 36660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCAGGCCAGAGAAGGATAGCTCAGCCATGGCAGTGGATGCCATCTGCACACATCGCCCT 36660 

GACCCTGAAGACCTCGGACTGGACAGAGAGCGACTGTACTGGGAGCTGAGCAATCTGACA 36720 

I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GACCCTGAAGACCTCGGACTGGACAGAGAGCGACTGTACTGGGAGCTGAGCAATCTGACA 36720 

AATGGCATCCAGGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACCGGAACAGTCTCTATGTCAATGGT 36780 
I I I i I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AATGGCATCCAGGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACCGGAACAGTCTCTATGTCAATGGT 36780 

TTCACCCATCGAAGCTCTATGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGATGTG 36840 
I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTCACCCATCGAAGCTCTATGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGATGTG 36840 



36841 GGAACCTCAGGGACTCCATCCTCCAGCCCCAGCCCCACGGCTGCTGGCCCTCTCCTGATG 36900 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I 
36841 GGAACCTCAGGGACTCCATCCTCCAGCCCCAGCCCCACGGCTGCTGGCCCTCTCCTGATG 36900 



Query 36901 
Sbjct 36901 



Query 
Sbjct 



36961 



36961 



Query 37021 

Sbjct 37021 

Query 37081 

Sbjct 37081 

Query 37141 

Sbjct 37141 

Query 37201 

Sbjct 37201 

Query 37261 

Sbjct 37261 

Query 37321 

Sbjct 37321 



CCGTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGACATGCGTCGCACT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCGTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGACATGCGTCGCACT 

GGCTCCAGGAAGTTC7U\CACCATGGAGAGTGTCCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTC 

I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I 

GGCTCCAGGAAGTTCAACACCATGGAGAGTGTCCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTC 

AAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGATTGACCTTGCTCAGGCCCGAG 
I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGATTGACCTTGCTCAGGCCCGAG 

AAAGATGGGGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGCCTTGACCCCAAAAGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAAGATGGGGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGCCTTGACCCCAAAAGC 

CCTGGACTCAACAGGGAGCAGCTGTACTGGGAGCTAAGCA7\ACTGACCAATGACATTGAA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I i I I I I I I I I I I I 
CCTGGACTCAACAGGGAGCAGCTGTACTGGGAGCTAAGCAAACTGACCAATGACATTGAA 

GAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAG 
I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I 
GAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAG 

AGCTCTGTGTCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGATCTCAGAACCTCAGGG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCTCTGTGTCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGATCTCAGAACCTCAGGG 

ACTCCATCCTCCCTCTCCAGCCCCACAATTATGGCTGCTGGCCCTCTCCTGGTACCATTC 

I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 

ACTCCATCCTCCCTCTCCAGCCCCACAATTATGGCTGCTGGCCCTCTCCTGGTACCATTC 



Query 37381 ACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTATGGGGAGGACATGGGTCACCCTGGCTCC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I 
Sb j ct 37381 ACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTATGGGGAGGACATGGGTCACCCTGGCTCC 

Que r y 37441 AGGAAGTTCAACACCACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATATTCAAGAAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 37441 AGGAAGTTCAACACCACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATATTCAAGAAC 

Query 37501 ACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTCTCTCAGGTCTGAGAAGGAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I 
Sb j ct 37501 ACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTCTCTCAGGTCTGAGAAGGAT 



36960 
36960 
37020 
37020 
37080 
37080 
37140 
37140 
37200 
37200 
37260 
37260 
37320 
37320 
37380 
37380 
37440 
37440 
37500 
37500 
37560 
37560 



Query 37561 GGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCATCCATCATCTTGACCCCAAAAGCCCTGGA 37620 

I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 
Sbjct 37561 GGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCATCCATCATCTTGACCCCAAAAGCCCTGGA 37620 



Query 37621 
Sbjct 37621 



CTCAACAGAGAGCGGCTGTACTGGGAGCTGAGCCAACTGACCAATGGCATCAAAGAGCTG 37680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCAACAGAGAGCGGCTGTACTGGGAGCTGAGCCAACTGACCAATGGCATCAAAGAGCTG 37680 



Query 37681 GGCCCCTACACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGACCTCT 37740 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 37681 GGCCCCTACACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGACCTCT 37740 



Query 37741 

Sbjct 37741 

Query 37801 

Sbjct 37801 



GTGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGAACCTCAGGGACTCCA 37800 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I i 

GTGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGAACCTCAGGGACTCCA 37800 

TTCTCCCTCCCAAGCCCCGCAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCTGTTCACCCTCAACTTC 37860 
i I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTCTCCCTCCCAAGCCCCGCAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCTGTTCACCCTCAACTTC 37860 



Query 37861 ACCATCACCAACCTGAAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGCTCCAGGAAGTTCAAC 37 92 0 



Sbjct 37861 



Query 
Sbjct 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



37921 



37921 



Query 37981 

Sbjct 37981 

Query 38041 

Sbjct 38041 

Query 38101 

Sbjct 38101 



38161 



38161 



38281 



38281 



38341 



38341 



38401 



38401 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCATCACCAACCTGAAGTATGAGGAGGACATGCy^TCGCCCTGGCTCCAGG^GTTC^ 

ACCACTGAGAGGGTCCTGCAGACTCTGCTTGGTCCTATGTTCAAGAACACCAGTGTTGGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCACTGAGAGGGTCCTGCAGACTCTGCTTGGTCCTATGTTCAAGAACACCAGTGTTGGC 

CTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 
CTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACT 

GGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGGACAGAGAG 

I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGGACAGAGAG 

CAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGCCCCTACACC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAATGGCyVTCAAAGAGCTGGGCCCCTAC^ 

CTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATTGGATCCCTGTGCCCACCAGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATTGGATCCCTGTGCCCACCAGC 



38221 AGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGGTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
38221 AGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGGTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGC 



Query 38461 
Sbjct 38461 



CCCACAGCTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCACAGCTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTG 

CAGTACGAGGAGGACATGCATCACCCAGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGCGGGTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAGTACGAGGAGGACATGCATCACCCAGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGCGGGTC 

CTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACCAGTGTCGGCCTTCTGTACTCTGGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACCAGTGTCGGCCTTCTGTACTCTGGC 

TGCAGACTGACCTTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGCAGACTGACCTTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATC 



37920 
37980 
37980 
38040 
38040 
38100 
38100 
38160 
38160 
38220 
38220 
38280 
38280 
38340 
38340 
38400 
38400 
38460 
38460 
38520 
38520 



Que ry 38521 TGCACCCACCGTCTTGACCCCA7\AAGCCCTGGAGTGGACAGGGAGCAGCTATACTGGGAG 38580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 38521 TGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGAGTGGACAGGGAGCAGCTATACTGGGAG 38580 



Query 38581 CTGAGCCAGCTGACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGTCCCTACACCCTGGACAGAAACAGT 38640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 38581 CTGAGCCAGCTGACCT^TGGCATCAAAGAGCTGGGTCCCTACACCCTGGACAGAAACAGT 38640 

Query 38641 CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGACCTCTGCGCCCAACACCAGCACTCCTGGGACC 38700 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 38641 CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGACCTCTGCGCCCAACACCAGCACTCCTGGGACC 38700 

Query 38701 TCCACAGTGGACCTTGGGACCTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCTACATCNGCT 38760 

I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 38701 TCCACAGTGGACCTTGGGACCTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCTACATCNGCT 38760 

Query 38761 GGCCCTCTCCTGGTNCCNTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAG 38820 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 38761 GGCCCTCTCCTGGTNCCNTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAG 38820 

Que ry 38821 GACATGCGGCACCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGAGGGTNCTGCAGGGTCTG 38880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i 

Sb j ct 38821 GACATGCGGCACCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGAGGGTNCTGCAGGGTCTG 38880 



Query 38881 
Sbjct 38881 



CTNAAGCCCCTNTTCAAGAGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 38940 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I 
CTNAAGCCCCTNTTCAAGAGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 38940 



Query 38941 
Sbjct 38941 



TTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGT 39000 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGT 39000 



Query 39001 
Sbjct 39001 



CTTGACCCCAAAAGCCCTGGAGTGGACAGGGAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTG 39060 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTTGACCCCAAAAGCCCTGGAGTGGACAGGGAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTG 39060 



Que r y 39061 ACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGTCCCTACACCCTGGACAGAAACAGTCTCTATGTCAAT 39120 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 39061 ACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGTCCCTACACCCTGGACAGAAACAGTCTCTATGTCAAT 39120 



Query 39121 
Sbjct 39121 



GGTTTCACCCATCAGACCTCTGCGCCCAACACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGAC 39180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTTTCACCCATCAGACCTCTGCGCCCAACACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGAC 39180 



Query 39181 
Sbjct 39181 



CTTGGGACCTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCTACATCTGCTGGCCCTCTCCTG 39240 
I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTTGGGACCTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCTACATCTGCTGGCCCTCTCCTG 39240 



Query 39241 
Sbjct 39241 



GTGCCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGACATGCATCAC 39300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I 
GTGCCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGACATGCATCAC 39300 



Query 39301 
Sbjct 39301 



CCAGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGCGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATG 39360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCAGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGCGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATG 39360 



Query 39361 
Sbjct 39361 



TTCAAGAACACCAGTGTCGGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCT 39420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I 
TTCAAGAACACCAGTGTCGGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCT 39420 



Query 39421 
Sbjct 39421 



GAGAAGAATGGGGCAGCCACTGGAATGGATGCCATCTGCAGCCACCGTCTTGACCCCAAA 3948 0 
I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M 
GAGAAGAATGGGGCAGCCACTGGAATGGATGCCATCTGCAGCCACCGTCTTGACCCCAAA 39480 



Query 39481 
Sbjct 39481 



AGCCCTGGACTCAACAGAGAGCAGCTGTACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCCATGGCATC 39540 
I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCCCTGGACTCAACAGAGAGCAGCTGTACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCCATGGCATC 39540 



Query 39541 
Sbjct 39541 



AAAGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 39600 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 
AAAGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 39600 



Query 39601 
Sbjct 39601 



CGGAGCTCTGTGGCCCCCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGGACCTCA 39660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CGGAGCTCTGTGGCCCCCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGGACCTCA 39660 



Query 39661 
Sbjct 39661 



GGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCCACAACAGCTGTTCCTCTCCTGGTGCCGTTCACC 39720 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I 1 1 I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCCACAACAGCTGTTCCTCTCCTGGTGCCGTTCACC 39720 



Query 39721 CTCAACTTTACCATCACCAATCTGCAGTATGGGGAGGACATGCGTCACCCTGGCTCCAGG 39780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I 
Sb j ct 39721 CTCAACTTTACCATCACCAATCTGCAGTATGGGGAGGACATGCGTCACCCTGGCTCCAGG 39780 



Query 39781 
Sbjct 39781 



AAGTTCAACACCACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCTTGTTCAAGAACTCC 39840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAGTTCAACACCACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCTTGTTCAAGAACTCC 39840 



Que r y 39841 AGTGTCGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGATCTCTCTCAGGTCTGAGT^AGGATGGG 39900 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sbjct 39841 AGTGTCGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGATCTCTCTCAGGTCTGAGAAGGATGGG 39900 

Query 39901 GCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCACCTTAACCCTCAAAGCCCTGGACTG 39960 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 39901 GCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCACCTTAACCCTCAAAGCCCTGGACTG 39960 

Query 39961 GACAGGGAGCAGCTGTACTGGCAGCTGAGCCAGATGACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGC 40020 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j c t 39961 GAC7^GGGAGCAGCTGTACTGGCAGCTGAGCCAGATGACCAATGGCATa\?^ 40020 

Query 40021 CCCTACACCCTGGACCGGAACAGTCTCTACGTCAATGGTTTCACCCATCGGAGCTCTGGG 40080 

I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 40021 CCCTACACCCTGGACCGGAACAGTCTCTACGTCAATGGTTTCACCCATCGGAGCTCTGGG 40080 

Query 40081 CTCACCACCAGCACTCCTTGGACTTCCACAGTTGACCTTGGAACCTCAGGGACTCCATCC 40140 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I 
Sbjct 40081 CTCACCACCAGCACTCCTTGGACTTCCACAGTTGACCTTGGAACCTCAGGGACTCCATCC 40140 

Query 40141 CCCGTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACC 40200 

I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 40141 CCCGTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACC 40200 

Query 40201 ATCACCAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGATCTAGGAAGTTCAACACC 40260 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 40201 ATCACCAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGATCTAGGAAGTTCAACACC 40260 

Query 402 61 ACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTAGTCCCATTTTCAAGAACTCCAGTGTTGGCCCT 40320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j C t 40261 ACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTAGTCCCATTTTCAAGAACTCCAGTGTTGGCCCT 4032 0 

Que r y 40321 CTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTCTCTCAGGCCCGAGAAGGATGGGGCAGCAACTGGA 40380 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 40321 CTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTCTCTCAGGCCCGAGAAGGATGGGGCAGCAACTGGA 40380 

ATGGATGCTGTCTGCCTCTACCACCCTAATCCCAAAAGACCTGGACTGGACAGAGAGCAG 40440 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGGATGCTGTCTGCCTCTACCACCCTAATCCCAAAAGACCTGGACTGGACAGAGAGCAG 40440 

CTGTACTGGGAGCTAAGCCAGCTGACCCACAACATCACTGAGCTGGGCCCCTACAGCCTG 40500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I 
CTGTACTGGGAGCTAAGCCAGCTGACCCACAACATCACTGAGCTGGGCCCCTACAGCCTG 40500 

GACAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAACTCTGTGCCCACCACCAGT 40560 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I i I I I I I I I 

GACAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAACTCTGTGCCCACCACCAGT 40560 

Query 40561 ACTCCTGGGACCTCCACAGTGTACTGGGCAACCACTGGGACTCCATCCTCCTTCCCCGGC 40620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 40561 ACTCCTGGGACCTCCACAGTGTACTGGGCAACCACTGGGACTCCATCCTCCTTCCCCGGC 40620 

Que r y 40621 CACACAGAGCCTGGCCCTCTCCTGATACCATTCACTTTCAACTTTACCATCACCAACCTG 40680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j c t 4 0621 CACACAGAGCCTGGCCCTCTCCTGATACCATTCACTTTCAACTTTACCATCACCAACCTG 40680 

Query 40681 CATTATGAGGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGGGTT 40740 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 40681 CATTATGAGGAAAACT^TGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGGGTT 40740 

Que ry 40741 CTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGC 40800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 40741 CTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGC 40800 

Query 40801 TGCAGACTGACCTCTCTCAGGCCCGAGAAGGATGGGGCAGCAACTGGAATGGATGCTGTC 40860 

I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 40801 TGCAGACTGACCTCTCTCAGGCCCGAGAAGGATGGGGCAGCAACTGGAATGGATGCTGTC 40860 



Query 40381 

Sbjct 40381 

Query 40441 

Sbjct 40441 

Query 40501 

Sbjct 40501 
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Sbjct 


41761 


Query 


41821 



TGCCTCTACCACCCTAATCCCAAAAGACCTGGGCTGGACAGAGAGCAGCTGTACTGGGAG 40920 
I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TGCCTCTACCACCCTAATCCCAAAAGACCTGGGCTGGACAGAGAGCAGCTGTACTGGGAG 40920 

CTAAGCCAGCTGACCCACAACATCACTGAGCTGGGCCCCTACAGCCTGGACAGGGACAGT 40980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTAAGCCAGCTGACCCACAACATCACTGAGCTGGGCCCCTACAGCCTGGACAGGGACAGT 40980 

CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAACTCTGTGCCCACCACCAGTACTCCTGGGACC 41040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAACTCTGTGCCCACCACCAGTACTCCTGGGACC 41040 

TCCACAGTGTACTGGGCAACCACTGGGACTCCATCCTCCTTCCCCGGCCACACAGAGCCT 41100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I 

TCCACAGTGTACTGGGCAACCACTGGGACTCCATCCTCCTTCCCCGGCCACACAGAGCCT 41100 

GGCCCTCTCCTGATACCATTCACTTTCAACTTTACCATCACCAACCTGCATTATGAGGAA 41160 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M M I I I I I I 

GGCCCTCTCCTGATACCATTCACTTTCAACTTTACCATCACCAACCTGCATTATGAGGAA 41160 

AACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTG 41220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTG 41220 

CTCAAGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 41280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCAAGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 41280 

TTGCTCAGACCTGAGAAGCATGAGGCAGCCACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGC 41340 
I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTGCTCAGACCTGAGAAGCATGAGGCAGCCACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGC 41340 

GTTGATCCCATCGGACCTGGACTGGACAGGGAGCGGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTG 41400 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTTGATCCCATCGGACCTGGACTGGACAGGGAGCGGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTG 41400 

ACCAACAGCATTACCGAACTGGGACCCTACACCCTGGACAGGGACAGTCTCTATGTCAAT 41460 
I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I 

ACCAACAGCATTACCGAACTGGGACCCTACACCCTGGACAGGGACAGTCTCTATGTCAAT 41460 

GGCTTCAACCCTCGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGCAC 41520 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGCTTCAACCCTCGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGCAC 41520 

CTGGCAACCTCTGGGACTCCATCCTCCCTGCCTGGCCACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTG 41580 
I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I i I I I I M I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGGCAACCTCTGGGACTCCATCCTCCCTGCCTGGCCACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTG 41580 

ATACCATTCACCCTCAACTTTACCATCACCAACCTGCATTATGAGGAAAACATGCAACAC 41640 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATACCATTCACCCTCAACTTTACCATCACCAACCTGCATTATGAGGAAAACATGCAACAC 41640 

CCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTG 41700 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I 

CCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTG 41700 

TTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCT 41760 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCT 41760 



GAGAAGCATGAGGCAGCCACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGCGTTGATCCCATC 
I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGAAGCATGAGGCAGCCACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGCGTTGATCCCATC 



41820 



41820 



GGACCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACC;\ANNNCATC 41880 



Query 42061 
Sbjct 42061 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 41821 GGACCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATC 41880 

Query 41881 NNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 41940 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 41881 NNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 41940 

Query 41941 CNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCN 42000 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j c t 41941 CNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCN 42000 

Query 42001 GGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACATCTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACC 42060 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 42001 GGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACATCTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACC 42060 

CTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGACATGCATCACCCAGGCTCCAGG 42120 
I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGACATGCATCACCCAGGCTCCAGG 42120 

Query 42121 AAGTTCAACACCACGGAGCGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACC 42180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 42121 AAGTTCAACACCACGGAGCGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACC 42180 

Query 42181 AGTGTCGGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGAATGGG 42240 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 42181 AGTGTCGGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGAATGGG 42240 

Query 42241 GCAGCCACTGG7UVTGGATGCCATCTGCAGCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTC 42300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 42241 GCAGCCACTGGAATGGATGCCATCTGCAGCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTC 42300 

Query 42301 GACAGAGAGCAGCTGTACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCCATGGCATCAAAGAGCTGGGC 42360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 42301 GACAGAGAGCAGCTGTACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCCATGGCATCAAAGAGCTGGGC 42360 

CCCTACACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGAGCTCTGTG 42420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCTACACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGAGCTCTGTG 4242 0 

GCCCCCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGGACCTCAGGGACTCCATCC 42480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCCCCCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGGACCTCAGGGACTCCATCC 42480 

TCCCTCCCCAGCCCCACAACAGCTGTTCCTCTCCTGGTGCCGTTCACCCTCAACTTTACC 42540 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 

TCCCTCCCCAGCCCCACAACAGCTGTTCCTCTCCTGGTGCCGTTCACCCTCAACTTTACC 42540 

ATCACCAATCTGCAGTATGGGGAGGACATGCGTCACCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACC 42600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I 
ATCACCAATCTGCAGTATGGGGAGGACATGCGTCACCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACC 42600 

ACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCTTGTTCAAGAACTCCAGTGTCGGCCCT 42660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCTTGTTCAAGAACTCCAGTGTCGGCCCT 42660 

42661 CTGTACTCTGGCTGCAGACTGATCTCTCTCAGGTCTGAGAAGGATGGGGCAGCCACTGGA 42720 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
42661 CTGTACTCTGGCTGCAGACTGATCTCTCTCAGGTCTGAGAAGGATGGGGCAGCCACTGGA 42720 



Query 42361 

Sbjct 42361 

Query 42421 

Sbjct 42421 

Query 42481 

Sbjct 42481 

Query 42541 

Sbjct 42541 

Query 42601 

Sbjct 42601 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



42721 GTGGATGCCATCTGCACCCACCACCTTAACCCTC7U\AGCCCTGGACTGGACAGGGAGCAG 42780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 

42721 GTGGATGCCATCTGCACCCACCACCTTAACCCTCAAAGCCCTGGACTGGACAGGGAGCAG 42780 

42781 CTGTACTGGCAGCTGAGCCAGATGACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGCCCCTACACCCTG 42840 

I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 

42781 CTGTACTGGCAGCTGAGCCAGATGACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGCCCCTACACCCTG 42840 



Query 42841 
Sbjct 42841 



GACCGGAACAGTCTCTACGTCAATGGTTTCACCCATCGGAGCTCTGGGCTCACCACCAGC 42900 
I I I i I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GACCGGAACAGTCTCTACGTCAATGGTTTCACCCATCGGAGCTCTGGGCTCACCACCAGC 42900 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



42901 



42901 



42961 



42961 



Query 43021 
Sbjct 43021 



ACTCCTTGGACTTCCACAGTTGACCTTGGAACCTCAGGGACTCCATCCCCCGTCCCCAGC 42960 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTCCTTGGACTTCCACAGTTGACCTTGGAACCTCAGGGACTCCATCCCCCGTCCCCAGC 42960 

CCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTAAACTTCACCATCACCAACCTG 43020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTAAACTTCACCATCACCT^CCTG 43020 

CAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGATCTAGGAAGTTCAACGCCACAGAGAGGGTC 43080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I M I I I M 

CAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGATCTAGGAAGTTCAACGCCACAGAGAGGGTC 43080 



Query 43081 CTGCAGGGTCTGCTTAGTCCCATATTCAAGAACTCCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGC 43140 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 43081 CTGCAGGGTCTGCTTAGTCCCATATTCAAGAACTCCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGC 43140 



Query 43141 
Sbjct 43141 



TGCAGACTGACCTCTCTCAGGCCCGAGAAGGATGGGGCAGCAACTGGAATGGATGCTGTC 43200 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGCAGACTGACCTCTCTCAGGCCCGAGAAGGATGGGGCAGCAACTGGAATGGATGCTGTC 43200 



Query 43201 
Sbjct 43201 



TGCCTCTACCACCCTAATCCCAAAAGACCTGGACTGGACAGAGAGCAGCTGTACTGGGAG 43260 
I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGCCTCTACCACCCTAATCCCAAAAGACCTGGACTGGACAGAGAGCAGCTGTACTGGGAG 43260 



Query 43261 
Sbjct 43261 



CTAAGCCAGCTGACCCACAACATCACTGAGCTGGGCCCCTACAGCCTGGACAGGGACAGT 43320 
I I I I I I I I I I I I I M M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTAAGCCAGCTGACCCACAACATCACTGAGCTGGGCCCCTACAGCCTGGACAGGGACAGT 43320 



Query 43321 
Sbjct 43321 



CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAGCTCTATGACGACCACCAGAACTCCTGATACC 43380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAGCTCTATGACGACCACCAGAACTCCTGATACC 43380 



Query 43381 
Sbjct 43381 



TCCACAATGCACCTGGCAACCTCGAGAACTCCAGCCTCCCTGTCTGGACCTACGACCGCC 43440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCACAATGCACCTGGCAACCTCGAGAACTCCAGCCTCCCTGTCTGGACCTACGACCGCC 43440 



Query 43441 
Sbjct 43441 



AGCCCTCTCCTGGTGCTATTCACAATCAACTGCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAG 43500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCCCTCTCCTGGTGCTATTCACAATCAACTGCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAG 43500 



Query 43501 
Sbjct 43501 



GACATGCGTCGCACTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCATGGAGAGTGTCCTGCAGGGTCTG 43560 

I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GACATGCGTCGCACTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCATGGAGAGTGTCCTGCAGGGTCTG 43560 



Query 43561 

Sbjct 43561 

Query 43621 

Sbjct 43621 



CTCAAGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGATTGACC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCAAGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGATTGACC 

TTGCTCAGGCCCAAGAAAGATGGGGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTGCTCAGGCCCAAGAAAGATGGGGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGC 



Query 43681 CTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTCAACAGGGAGCAGCTGTACTGGGAGCTAAGCAAACTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 43681 CTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTCAACAGGGAGCAGCTGTACTGGGAGCTAAGCAAACTG 



Query 43741 
Sbjct 43741 



ACCAATGACATTGAAGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAAT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCAATGACATTGAAGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAAT 



Query 43801 GGTTTCACCCTVTCAGAGCTCTGTGTCCT^CCTVCCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGAT 



43620 
43620 
43680 
43680 
43740 
43740 
43800 
43800 
43860 



Sbjct 43801 

Query 43861 

Sbjct 43861 

Query 43921 

Sbjct 43921 

Query 43981 

Sbjct 43981 

Query 44041 

Sbjct 44041 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



44101 



44101 



44161 



44161 



44221 



44221 



Query 44281 

Sbjct 44281 

Query 44341 

Sbjct 44341 

Query 44401 

Sbjct 44401 

Query 44461 

Sbjct 44461 

Query 44521 

Sbjct 44521 

Query 44581 

Sbjct 44581 

Query 44641 

Sbjct 44641 

Query 44701 

Sbjct 44701 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTTTCACCCATCAGAGCTCTGTGTCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGAT 43860 

CTCAGAACCTCAGGGACTCCATCCTCCCTCTCCAGCCCCACAATTATGNCNNCTGNCCCT 43920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I j I I I I I I I 
CTCAGAACCTCAGGGACTCCATCCTCCCTCTCCAGCCCCACAATTATGNCNNCTGNCCCT 43920 

CTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATG 43980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATG 43980 

CNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGAGGGTCCTACAGGGTCTGCTCAGG 44040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGAGGGTCCTACAGGGTCTGCTCAGG 44040 

CCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTCAGCTCTCTGTACTCTGGTTGCAGACTGACCTTGCTC 44100 

I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTCAGCTCTCTGTACTCTGGTTGCAGACTGACCTTGCTC 44100 

AGGCCTGAGAAGGATGGGGCAGCCACCAGAGTGGATGCTGCCTGCACCTACCGCCCTGAT 44160 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGCCTGAGAAGGATGGGGCAGCCACCAGAGTGGATGCTGCCTGCACCTACCGCCCTGAT 44160 

CCCAAAAGCCCTGGACTGGACAGAGAGCAACTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTAACCCAC 44220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCAA7UVGCCCTGGACTGGACAGAGAGCAACTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTAACCCAC 44220 

AGCATCACTGAGCTGGGACCCTACACCCTGGACAGGGTCAGTCTCTATGTCAATGGCTTC 44280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCATCACTGAGCTGGGACCCTACACCCTGGACAGGGTCAGTCTCTATGTCAATGGCTTC 44280 

AACCCTCGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCA 44340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AACCCTCGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCA 44340 

ACCTCTGGGACTCCATCCTCCCTGCCTGGCCACACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCN 44400 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCTCTGGGACTCCATCCTCCCTGCCTGGCCACACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCN 44400 

TTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGN 44460 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGN 44460 

TCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAACCCTTGTTCAGG 44520 
I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAACCCTTGTTCAGG 44520 

AATAGCAGTCTGGAATACCTCTATTCAGGCTGCAGACTAGCCTCACTCAGGCCAGAGAAG 44580 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AATAGCAGTCTGGAATACCTCTATTCAGGCTGCAGACTAGCCTCACTCAGGCCAGAGAAG 44580 

GATAGCTCAGCCATGGCAGTGGATGCCATCTGCACACATCGCCCTGACCCTGAAGACCTC 44640 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATAGCTCAGCCATGGCAGTGGATGCCATCTGCACACATCGCCCTGACCCTGAAGACCTC 44640 

GGACTGGACAGAGAGCGACTGTACTGGGAGCTGAGCAATCTGACAAATGGCATCCAGGAG 44700 
I I I I I I I t I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGACTGGACAGAGAGCGACTGTACTGGGAGCTGAGCAATCTGACAAATGGCATCCAGGAG 44700 

CTGGGCCCCTACACCCTGGACCGGAACAGTCTCTACGTCAATGGTTTCACCCATCGGAGC 44760 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGGGCCCCTACACCCTGGACCGGAACAGTCTCTACGTCAATGGTTTCACCCATCGGAGC 44760 



Query 44761 TCTGGGCTCACCACCAGCACTCCTTGGACTTCCACAGTTGACCTTGGAACCTCAGGGACT 44820 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j c t 44761 TCTGGGCTCACCACCAGCACTCCTTGGACTTCCACAGTTGACCTTGGAACCTCAGGGACT 44820 



Query 44821 
Sbjct 44821 



CCATCCCCCGTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAAC 44880 
I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCATCCCCCGTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAAC 44880 



Que r y 44881 TTCACCATCACCAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGTTCCAGGAGGTTC 44940 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j Ct 448 81 TTCACCATCACCAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGTTCCAGGAGGTTC 44940 

Query 44941 AACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCACGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTT 45000 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I i I I I I I I I I 

Sbjct 44941 AACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCACGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTT 45000 

Que r y 45001 GGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAGCAAGAGGCAGCC 45060 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 45001 GGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAGCAAGAGGCAGCC 45060 

Query 45061 ACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGCGTTGATCCCATCGGACCTGGACTGGACAGA 45120 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 45061 ACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGCGTTGATCCCATCGGACCTGGACTGGACAGA 45120 



Query 45121 
Sbjct 45121 



GAGCGGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAACAGCATCACAGAGCTGGGACCCTAC 45180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGCGGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAACAGCATCACAGAGCTGGGACCCTAC 45180 



Query 45181 
Sbjct 45181 



ACCCTGGATAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGCTTCAACCCTTGGAGCTCTGTGCCAACC 45240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCCTGGATAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGCTTCAACCCTTGGAGCTCTGTGCCAACC 45240 



Query 45241 
Sbjct 45241 



ACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCTGGGACTCCATCCTCCCTG 45300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCTGGGACTCCATCCTCCCTG 45300 



Query 45301 
Sbjct 45301 



CCTGGCCACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACCCTCAACTTTACCATCACC 45360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTGGCCACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACCCTCAACTTTACCATCACC 45360 



Query 45361 



Sbjct 45361 



GACCTGCATTATGAAGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAG 4542 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GACCTGCATTATGAAGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAG 45420 



Query 45421 
Sbjct 45421 



AGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAGCACCAGCGTTGGCCCTCTGTAC 45480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAGCACCAGCGTTGGCCCTCTGTAC 45480 



Query 45481 

Sbjct 45481 

Query 45541 

Sbjct 45541 

Query 45601 

Sbjct 45601 



TCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAACATGGGGCAGCCACTGGAGTGGAC 45540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I 

TCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAACATGGGGCAGCCACTGGAGTGGAC 45540 

GCCATCTGCACCCTCCGCCTTGATCCCACTGGTCCTGGACTGGACAGAGAGCGGCTATAC 45600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCCATCTGCACCCTCCGCCTTGATCCCACTGGTCCTGGACTGGACAGAGAGCGGCTATAC 45600 

TGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAACAGCGTTACAGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGG 45660 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAACAGCGTTACAGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGG 45660 



Query 45661 
Sbjct 45661 



GACAGTCTCTATGTCAATGGCTTCACCCATCGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGTATTCCT 45720 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GACAGTCTCTATGTCAATGGCTTCACCCATCGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGTATTCCT 45720 



Query 45721 
Sbjct 45721 



GGGACCTCTGCAGTGCACCTGGAAACCTCTGGGACTCCAGCCTCCCTCCCTGGCCACACA 45780 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGACCTCTGCAGTGCACCTGGAAACCTCTGGGACTCCAGCCTCCCTCCCTGGCCACACA 45780 



Query 45781 GCCCCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACTATCACCAACCTGCAGTAT 45840 



Sb j ct 


45781 


Ouerv 


45841 


Sb jet 


45841 




45901 


Sb jet 


45901 




45961 


Sbjct 


45961 




46021 


Sbjct 


46021 




46081 


Sbjct 


46081 


Query 


46141 


Sbjct 


46141 


Ouerv 


46201 


Sb j ct 


46201 


Query 


46261 


Sbjct 


46261 


Query 


46321 


Sbjct 


46321 


Query 


46381 


Sbjct 


46381 


Query 


46441 


Sbjct 


46441 


Ouerv 


46501 


Sbjct 


46501 


One r*\7 




Sbjct 


46561 


Query 




Sbjct 


46621 


Ouerv 


46681 


Sbjct 


46681 


Query 


46741 


Sbjct 


46741 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

GCCCCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACTATCACCAACCTGCAGTAT 45840 

GAGGAGGACATGCGTCACCCTGGTT CCAGGAAGTTCAGCACCACGGAGAGAGTCCTGCAG 45900 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAGGAGGACATGCGTCACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAGCACCACGGAGAGAGTCCTGCAG 45900 

GGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTCAGCTCTCTGTACTCTGGTTGCAGA 45960 
I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTCAGCTCTCTGTACTCTGGTTGCAGA 45960 

CTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGGATGGGGCAGCCACCAGAGTGGATGCTGTCTGCACC 46020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGGATGGGGCAGCCACCAGAGTGGATGCTGTCTGCACC 46020 

CATCGTCCTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGGACAGAGAGCGGCTGTACTGGAAGCTGAGC 46080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CATCGTCCTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGGACAGAGAGCGGCTGTACTGGAAGCTGAGC 46080 

CAGCTGACCCACGGCATCACTGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGCACAGTCTCTAT 46140 
I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CAGCTGACCCACGGCATCACTGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGCACAGTCTCTAT 46140 

GTCAATGGTTTCACCCATCAGAGCTCTATGACGACCACCAGAACTCCTGATACCTCCACA 46200 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTCAATGGTTTCACCCATCAGAGCTCTATGACGACCACCAGAACTCCTGATACCTCCACA 4 62 0 0 

ATGCACCTGGCAACCTCGAGAACTCCAGCCTCCCTGTCTGGACCTACGACCGCCAGCCCT 46260 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATGCACCTGGCAACCTCGAGAACTCCAGCCTCCCTGTCTGGACCTACGACCGCCAGCCCT 46260 

CTCCTGGTGCTATTCACAATTAACTTCACCATCACTAACCTGCGGTATGAGGAGAACATG 46320 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCCTGGTGCTATTCACAATTAACTTCACCATCACTAACCTGCGGTATGAGGAGAACATG 46320 

CATCACCCTGGCTCTAGAAAGTTTAACACCACGGAGAGAGTCCTTCAGGGTCTGCTCAGG 46380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CATCACCCTGGCTCTAGA7\AGTTTAACACCACGGAGAGAGTCCTTCAGGGTCTGCTCAGG 4 6380 

CCTGTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCACGCTC 46440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I 

CCTGTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCACGCTC 46440 

AGGCCCAAGAAGGATGGGGCAGCCACCAAAGTGGATGCCATCTGCACCTACCGCCCTGAT 46500 
I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I { M I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGGCCCAAGAAGGATGGGGCAGCCACCAAAGTGGATGCCATCTGCACCTACCGCCCTGAT 46500 

CCCAAAAGCCCTGGACTGGACAGAGAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTAACCCAC 46560 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCAAAAGCCCTGGACTGGACAGAGAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTAACCCAC 46560 

AGCATCACTGAGCTGGGCCCCTACACCCAGGACAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGCTTC 46620 

i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I M 

AGCATCACTGAGCTGGGCCCCTACACCCAGGACAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGCTTC 46620 

ACCCATCGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGTATTCCTGGGACCTCTGCAGTGCACCTGGAA 46680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCCATCGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGTATTCCTGGGACCTCTGCAGTGCACCTGGAA 46680 

ACCTCTGGGACTCCAGCCTCCCTCCCTGGCCACACAGCCCCTGGCCCTCTCCTGGTGCCA 46740 
I I I I I I M i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCTCTGGGACTCCAGCCTCCCTCCCTGGCCACACAGCCCCTGGCCCTCTCCTGGTGCCA 46740 

TTCACCCTCAACTTCACTATCTVCCAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCGTCTVCCCTGG 46800 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I 

TTCACCCTCy^ACTTCACTATCACCT^ACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCGTCACCCTGGT 46800 



Query 46801 

Sbjct 46801 

Query 46861 

Sbjct 46861 

Query 46921 

Sbjct 46921 

Query 46981 

Sbjct 46981 

Query 47041 

Sbjct 47041 

Query 47101 

Sbjct 47101 

Query 47161 

Sbjct 47161 



TCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGAGTCCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAG 46860 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCAGGAAGTTCAACACCTVCGGAGAGAGTCCTGCTlGGGTCTGCTCT^GCCCTTGTTCy^^ 46860 

AGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGA7\AAA 46920 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I i I i I I I I I I I I I I I 

AGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAAAAA 46920 

CGTGGGGCAGCCACCGGCGTGGACACCATCTGCACTCACCGCCTTGACCCTCTAAACCCA 46980 
I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I 

CGTGGGGCAGCCACCGGCGTGGACACCATCTGCACTCACCGCCTTGACCCTCTAAACCCA 46980 

GGACTGGACAGAGAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCAAACTGACCCGTGGCATCATCGAG 47040 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 

GGACTGGACAGAGAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCAAACTGACCCGTGGCATCATCGAG 47040 

CTGGGCCCCTACCTCCTGGACAGAGGCAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGACC 47100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGGGCCCCTACCTCCTGGACAGAGGCAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGACC 47100 

TCTGTGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGAACCTCAGGGACT 47160 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCTGTGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGAACCTCAGGGACT 47160 

CCATTCTCCCTCCCAAGCCCCGCANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAAC 47220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCATTCTCCCTCCCAAGCCCCGCANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAAC 47220 



Query 47221 TTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTC 47280 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 47221 TTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTC 47280 



Query 47281 
Sbjct 47281 
Query 47341 



Sbjct 47341 



AACACCACNGAGAGGGTCCTGCAGACTCTGCTTGGTCCTATGTTCAAGAACACCAGTGTT 47340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AACACCACNGAGAGGGTCCTGCAGACTCTGCTTGGTCCTATGTTCAAGAACACCAGTGTT 47340 

GGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCC 47400 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCC 47400 



Query 47401 ACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGAGTGGACAGG 47460 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 47401 ACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGAGTGGACAGG 47460 



Que r y 47461 GAGCAACTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAATGGCATTAAAGAACTGGGCCCCTAC 47520 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 47461 GAGCAACTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAATGGCATTAAAGAACTGGGCCCCTAC 47520 

Query 47521 ACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGGTTCACCCATTGGATCCCTGTGCCCACC 47580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 47521 ACCCTGGACAGGAACAGTCTCTATGTCAATGGGTTCACCCATTGGATCCCTGTGCCCACC 47580 

Query 47581 AGCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGGTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCC 47640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 47581 AGCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGGTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCC 47640 

Query 47641 AGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCGTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAAC 47700 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 47641 AGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCGTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAAC 47700 

Query 47701 CTGAAGTACGAGGAGGACATGCATTGCCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGA 47760 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 47701 CTGAAGTACGAGGAGGACTVTGCATTGCCCTGGCTCCAGGAAGTTCT^Aa^CCACAGAGAGA 47760 

Query 47761 GTCCTGCAGAGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCT 47820 



Sb j ct 


47761 


Ouerv 


47821 


sb j ct 


47821 




47881 


Sbjct 


47881 




47941 


Sbjct 


47941 


Qusr'y 


48001 


Sbjct 


48001 


Quejry 


48061 


Sbjct 


48061 


Quejry 


48121 


Sbjct 


48121 




48181 


Sbjct 


48181 


Qus jry 


48241 


Sbjct 


48241 


Que jry 


48301 


Sbjct 


48301 




48361 


Sbjct 


48361 


Ouerv 


48421 


Sbjct 


48421 


Query 


48481 


Sbjct 


48481 


Query 


48541 


Sbjct 


48541 


Query 


48601 


Sbjct 


48601 


Query 


48661 


Sbjct 


48661 


Query 


48721 


Sbjct 


48721 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

GTCCTGCAGAGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCT 47820 

GGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCC 47880 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCC 47880 

ATCTGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGAGTGGACAGGGAGCAGCTATACTGG 47940 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCTGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGAGTGGACAGGGAGCAGCTATACTGG 47940 

GAGCTGAGCCAGCTGACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGTCCCTACACCCTGGACAGAAAC 48000 
I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGCTGAGCCAGCTGACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGTCCCTACACCCTGGACAGAAAC 48000 

AGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGACCTCTGCGCCCAACACCAGCACTCCTGGG 48060 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGACCTCTGCGCCCAACACCAGCACTCCTGGG 48060 

ACCTCCACAGTGGACCTTGGGACCTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCTACANCN 48120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCTCCACAGTGGACCTTGGGACCTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCTACANCN 48120 

NCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNG 48180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
NCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGC7\NTANGNG 48180 

GANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGT 48240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGT 48240 

CTGCTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTG 48300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGCTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTG 48300 

ACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCAC 48360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCAC 48360 

CNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCAN 48420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCAN 48420 

CTGACC7V7\NNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTC 48480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTC 48480 

AATGGTTTCACCCATTGGATCCCTGTGCCCACCAGCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTG 48540 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AATGGTTTCACCCATTGGATCCCTGTGCCCACCAGCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTG 48540 

GACCTTGGGTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTG 48600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GACCTTGGGTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTG 48600 

GTGCCGTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGAAGTACGAGGAGGACATGCATTGC 48660 
I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I 
GTGCCGTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGAAGTACGAGGAGGACATGCATTGC 48660 

CCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGAGTCCTGCAGAGTCTGCTTGGTCCCATG 48720 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGAGTCCTGCAGAGTCTGCTTGGTCCCATG 48720 

TTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTCGCTCAGGTCC 48780 
I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M 
TTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTCGCTCAGGTCC 48780 
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Sbjct 


49681 


Query 


49741 



GAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGTGTTGACCCCAAA 48840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGTGTTGACCCCAAA 48840 

AGCCCTGGAGTGGACAGGGAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAATGGCATC 48900 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGCCCTGGAGTGGACAGGGAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAATGGCATC 48900 

AAAGAGCTGGGTCCCTACACCCTGGACAGAAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 48960 

I I I I M I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M 

AAAGAGCTGGGTCCCTACACCCTGGACAGAAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 48960 

CAGACCTCTGCGCCCAACACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCN 49020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CAGACCTCTGCGCCCAACACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCN 49020 

GGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACATCTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACC 49080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACATCTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACC 49080 

CTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGACATGCATCACCCAGGCTCCAGG 49140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I 

CTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGACATGCATCACCCAGGCTCCAGG 49140 

AAGTTCAACACCACGGAGCGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACC 49200 
I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAGTTCAACACCACGGAGCGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACC 49200 

AGTGTCGGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGAATGGG 49260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGTGTCGGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGAATGGG 49260 

GCAACCACTGGAATGGATGCCATCTGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTG 49320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I 

GCAACCACTGGAATGGATGCCATCTGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTG 49320 

NACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGN 49380 
I I I I M I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

NACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGN 49380 

CCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNG 49440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNG 49440 

CCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCC 49500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCC 49500 

TCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACC 49560 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACC 49560 

ATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACC 4 9 62 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGC^mCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAA<:::ACC 49620 

ACNGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCA7\ACCCTTGTTCAGGAATAGCAGTCTGGAATAC 49680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 

ACNGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAACCCTTGTTCAGGAATAGCAGTCTGGAATAC 49680 

CTCTATTCAGGCTGCAGACTAGCCTCACTCAGGCCAGAGAAGGATAGCTCAGCCATGGCA 49740 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCTATTCAGGCTGCAGACTAGCCTCACTCAGGCCAGAGAAGGATAGCTCAGCCATGGCA 49740 

GTGGATGCCATCTGCACACATCGCCCTGACCCTG7\AGACCTCGGACTGGACAGAGAGCGA 49800 
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49741 
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Query 50281 
Sbjct 50281 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGGATGCCATCTGCACAC7VTCGCCCTGACCCTGAAGACCTCGGACTGGACAGAGAGCGA 49800 

CTGTACTGGGAGCTGAGCAATCTGACAAATGGCATCCAGGAGCTGGGCCCCTACACCCTG 49860 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGTACTGGGAGCTGAGCAATCTGACAAATGGCATCCAGGAGCTGGGCCCCTACACCCTG 49860 

GACCGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGAAGCTCTATGCCCACCACCAGC 49920 
I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GACCGGAACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGAAGCTCTATGCCCACCACCAGC 49920 

ACTCCTGGGACCTCCACAGTGGATGTGGGAACCTCAGGGACTCCATCCTCCAGCCCCAGC 49980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTCCTGGGACCTCCACAGTGGATGTGGGAACCTCAGGGACTCCATCCTCCAGCCCCAGC 49980 

CCCACGACTGCTGGCCCTCTCCTGATACCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTG 50040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I 
CCCACGACTGCTGGCCCTCTCCTGATACCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTG 50040 

CAGTATGGGGAGGACATGGGTCACCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGGGTC 50100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAGTATGGGGAGGACATGGGTCACCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGGGTC 50100 

CTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATATTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGC 50160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATATTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGC 50160 

TGCAGACTGACCTCTCTCAGGTCTGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATC 50220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M Ml I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 

TGCAGACTGACCTCTCTCAGGTCTGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATC 50220 

TGCATCCATCATCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTCAACAGAGAGCGGCTGTACTGGGAG 50280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGCATCCATCATCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTCAACAGAGAGCGGCTGTACTGGGAG 50280 

CTGAGCCAACTGACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGJ^ACAGT 50340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTGAGCCAACTGACCAATGGCATCAAAGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGAACAGT 50340 



Query 50341 CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGACCTCTGTGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACC 50400 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 50341 CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGACCTCTGTGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACC 50400 



Query 50401 

Sbjct 50401 

Query 50461 

Sbjct 50461 

Query 50521 

Sbjct 50521 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



50581 



50581 



TCCACAGTGGACCTTGGAACCTCAGGGACTCCATTCTCCCTCCCAAGCCCCGCAACTGCT 50460 
I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCACAGTGGACCTTGG;\ACCTCAGGGACTCCATTCTCCCTCCCAAGCCCCGCAACTGCT 50460 

GGCCCTCTCCTGGTGCTGTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGAAGTATGAGGAG 50520 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGCCCTCTCCTGGTGCTGTTC7VCCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGAAGTATGAGGAG 50520 

GACATGCATCGCCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACTGAGAGGGTCCTGCAGACTCTG 50580 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GACATGCATCGCCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACTGAGAGGGTCCTGCAGACTCTG 50580 

CTTGGTCCTATGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 50640 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I 

CTTGGTCCTATGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 50640 



50641 TTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGT 50700 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

50641 TTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGT 50700 

50701 CTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTG 507 60 

i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

50701 CTTGACCCCA7\AAGCCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTG 50760 



Query 50761 
Sbjct 50761 



ACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAAT 50820 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCTUU^mCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTC;^ 50820 



Query 50821 
Sbjct 50821 



GGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNAC 50880 
I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I 

GGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNAC 50880 



Query 50881 
Sbjct 50881 



NTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTG 50940 
I ! I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
NTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTG 50940 



Query 50941 
Sbjct 50941 



NTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNC 51000 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 

NTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNC 51000 



Query 51001 
Sbjct 51001 



CCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGAGAGTCCTTCAGGGTCTGCTCAGGCCTGTG 51060 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGAGAGTCCTTCAGGGTCTGCTCAGGCCTGTG 51060 



Query 51061 
Sbjct 51061 



TTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCC 51120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I 

TTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCC 51120 



Query 51121 AAGAAGGATGGGGCAGCCACCAAAGTGGATGCCATCTGCACCTACCGCCCTGATCCCAAA 51180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 51121 AAGAAGGATGGGGCAGCCACCA/^GTGGATGCCATCTGCACCTACCGCCCTGATCCCAAA 51180 



Query 51181 
Sbjct 51181 



AGCCCTGGACTGGACAGAGAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTAACCCACAGCATC 51240 
1 I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I 
AGCCCTGGACTGGACAGAGAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTAACCCACAGCATC 51240 



Query 51241 
Sbjct 51241 



ACTGAGCTGGGCCCCTACACCCAGGACAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGCTTCACCCAT 51300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 
ACTGAGCTGGGCCCCTACACCCAGGACAGGGACAGTCTCTATGTCJ\ATGGCTTCACCCAT 51300 



Query 51301 
Sbjct 51301 



CGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGTATTCCTGGGACCTCTGCAGTGCACCTGGAAACCACT 51360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 
CGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGTATTCCTGGGACCTCTGCAGTGCACCTGGAAACCACT 51360 



Query 51361 
Sbjct 51361 



GGGACTCCATCCTCCTTCCCCGGCCACACAGAGCCTGGCCCTCTCCTGATACCATTCACT 51420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I 
GGGACTCCATCCTCCTTCCCCGGCCACACAGAGCCTGGCCCTCTCCTGATACCATTCACT 51420 



Query 51421 
Sbjct 51421 



TTCAACTTTACCATCACCAACCTGCGTTATGAGGA7\AACATGCAACACCCTGGTTCCAGG 51480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCAACTTTACCATCACCAACCTGCGTTATGAGGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGG 51480 



Query 51481 AAGTTCAACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCACGCCCTTGTTC;\AGAACACC 51540 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 51481 AAGTTCAACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCACGCCCTTGTTCAAGAACACC 51540 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 



51541 AGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAGCAGGAG 51600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

51541 AGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAGCAGGAG 51600 

51601 GCAGCCACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGCGTTGATCCCATCGGACCTGGACTG 51660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

51601 GCAGCCACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGCGTTGATCCCATCGGACCTGGACTG 51660 

51661 GACAGAGAGCGGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAACAGCATCACAGAGCTGGGA 51720 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I 

51661 GACAGAGAGCGGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAACAGCATCACAGAGCTGGGA 51720 

51721 CCCTACACCCTGGATAGGGACAGTCTCTATGTCGATGGCTTCAACCCTTGGAGCTCTGTG 51780 



Sb jet 


51721 




51781 


Sbjct 


51781 


Qusjry 


51841 


Sbjct 


51841 




51901 


Sbjct 


51901 




51961 


Sbjct 


51961 




52021 


Sbjct 


52021 


QuGr'y 


52081 


Sbjct 


52081 




52141 


Sb j ct 


52141 




52201 


Sbjct 


52201 


Qu© iry 


52261 


Sbjct 


52261 


Qu6 jry 


•>J £m £t 


Sbjct 






52381 


Sbjct 


52381 


QuGjry 


52441 


Sbjct 


5P441 

*1 *3 X 


QuGiry 


52S01 


Sb j ct 


52501 


Qii6 jry 




Sbjct 


52561 


Qusiry 




Sbjct 


52621 


Query 


52681 


Sbjct 


52681 



1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

CCCTACACCCTGGATAGGGACAGTCTCTATGTCGATGGCTTCAACCCTTGGAGCTCTGTG 51780 

CCAACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCTGGGACTCCATCC 51840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCAACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCTGGGACTCCATCC 51840 

CCCCTGCCTGGCCACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACCCTCAACTTTACC 51900 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCCTGCCTGGCCACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACCCTCAACTTTACC 51900 

ATCACCGACCTGCATTATGAAGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACC 51960 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATCACCGACCTGCATTATGAAGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACC 51960 

ACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAGCACCAGCGTTGGCCCT 52020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAGCACCAGCGTTGGCCCT 52020 

CTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAACATGGGGCAGCCACTGGA 52080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAACATGGGGCAGCCACTGGA 52080 

GTGGACGCCATCTGCACCCTCCGCCTTGATCCCACTGGTCCTGGACTGGACAGAGAGCGG 52140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTGGACGCCATCTGCACCCTCCGCCTTGATCCCACTGGTCCTGGACTGGACAGAGAGCGG 52140 

CTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAACAGCATCACAGAGCTGGGACCCTACACCCTG 52200 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAACAGCATCACAGAGCTGGGACCCTACACCCTG 52200 

GATAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGCTTCAACCCTTGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGC 52260 
i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GATAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGCTTCAACCCTTGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGC 52260 

ACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCTGGGACTCCATCCTCCCTGCCTGGC 52320 
I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 

ACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCTGGGACTCCATCCTCCCTGCCTGGC 52320 

CACACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCGTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTG 52380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CACACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCGTTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTG 52380 

AAGTACGAGGAGGACATGCATTGCCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGAGTC 52440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAGTACGAGGAGGACATGCATTGCCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGAGTC 52440 

CTGCAGAGTCTGCATGGTCCCATGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGC 52500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I 

CTGCAGAGTCTGCATGGTCCCATGTTCAAG7\ACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGC 52500 

TGCAGACTGACCTTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATC 52560 

I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 

TGCAGACTGACCTTGCTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATC 52560 

TGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAG 52 62 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I 

TGCACCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAG 52620 

CTNAGCCANCTGACCA7\NNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGT 52680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I 

CTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGT 52680 

CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACC 52740 
M I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I 

CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACC 52740 



Query 52741 

Sbjct 52741 

Query 52801 

Sbjct 52801 

Query 52861 

Sbjct 52861 

Query 52921 

Sbjct 52921 



TCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCT 52800 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I i I I I I I I I 

TCCAa\GTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCT 52800 

GNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGAN 52860 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGAN 52860 

NACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTG 52920 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

NACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTG 52920 

CTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 52980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 52980 



Query 52981 

Sbjct 52981 

Query 53041 

Sbjct 53041 

Query 53101 

Sbjct 53101 



TNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNN 53040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNN 53040 

CNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTG 53100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTG 53100 

ACCAACAGCATCACAGAGCTGGGACCCTACACCCTGGATAGGGACAGTCTCTATGTCAAT 53160 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCAACAGCATCACAGAGCTGGGACCCTACACCCTGGATAGGGACAGTCTCTATGTCAAT 53160 



Query 53161 

Sbjct 53161 

Query 53221 

Sbjct 53221 

Query 53281 

Sbjct 53281 



GGTTTCACCCATCGAAGCTCTATGCCCACCACCAGTATTCCTGGGACCTCTGCAGTGCAC 53220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGTTTCACCCATCGAAGCTCTATGCCCACCACCAGTATTCCTGGGACCTCTGCAGTGCAC 53220 

CTGGAAACCTCTGGGACTCCAGCCTCCCTCCCTGGCCACACAGCCCCTGGCCCTCTCCTG 53280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGGAAACCTCTGGGACTCCAGCCTCCCTCCCTGGCCACACAGCCCCTGGCCCTCTCCTG 53280 

GTGCCATTCACCCTCAACTTCACTATCACCAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCGTCAC 53340 
I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTGCCATTCACCCTCAACTTCACTATCACCAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCGTCAC 53340 



Query 53341 CCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGAGTCCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTG 53400 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 53341 CCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGAGTCCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTG 53400 

Query 53401 TTCAAGAGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCT 53460 

I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 53401 TTCAAGAGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCT 53460 

Query 53461 GAAAAACGTGGGGCAGCCACCGGCGTGGACACCATCTGCACTCACCGCCTTGACCCTCTA 53520 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 53461 GAAAAACGTGGGGCAGCCACCGGCGTGGACACCATCTGCACTCACCGCCTTGACCCTCTA 53520 



Query 53521 

Sbjct 53521 

Query 53581 

Sbjct 53581 

Query 53641 

Sbjct 53641 



AACCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATC 53580 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AACCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATC 53580 

NNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 53640 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

NNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 53640 

CNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCN 53700 
I I I I I I M I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCN 53700 



Query 53701 GGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACC 53760 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sbjct 53701 GGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACC 53760 

Query 53761 NTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGG 53820 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 53761 NTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGG 53820 

Que r y 53821 AAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCC 53880 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 53821 AAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCC 53880 

Query 53881 AGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGN 53940 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 53881 AGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGN 53940 

Que r y 53941 GCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTG 54000 

I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j Ct 53941 GCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTG 54000 

Query 54001 NACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGN 54060 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 54001 NACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGN 54060 

CCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTTCACCCTCGGAGCTCTGTG 54120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTTCACCCTCGGAGCTCTGTG 54120 

CCAACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCTGGGACTCCATCC 54180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCAACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCTGGGACTCCATCC 54180 

TCCCTGCCTGGCCACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACCCTCAACTTTACC 54240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCCTGCCTGGCCACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACCCTCAACTTTACC 54240 

ATCACCAACCTGCATTATGAAGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACC 54300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I 

ATCACCAACCTGCATTATGAAGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACC 54300 

ACGGAGCGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACAAGTGTCGGCCTT 54360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACGGAGCGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACAAGTGTCGGCCTT 54360 

CTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGAATGGGGCAGCCACTGGA 54420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I 

CTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGAATGGGGCAGCCACTGGA 54420 

54421 ATGGATGCCATCTGCAGCCACCGTCTTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGNACAGNGAGCNG 54480 

I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
54421 ATGGATGCCATCTGCAGCCACCGTCTTGACCCa3kAAAGCCCTGGACTGNACAGNGAGCNG 54480 

54481 CTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTG 54540 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
54481 CTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTG 54540 

54541 GACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGC 54600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
54541 GACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGC 54600 



Query 54061 

Sbjct 54061 

Query 54121 

Sbjct 54121 

Query 54181 

Sbjct 54181 

Query 54241 

Sbjct 54241 

Query 54301 

Sbjct 54301 

Query 54361 

Sbjct 54361 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



54601 ACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGC 54660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I 

54601 ACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGC 54660 

54661 CNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTG 54720 

I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I i I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 

54661 CNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTG 54720 



Query 54721 CANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTN 54780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 54721 CANTANGNGGANWVCTVTGCNNCNCCCNGGNTCOVGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNG^^ 54780 

Query 54781 CTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTCAAGT^CNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGC 54840 

I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 54781 CTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGC 54840 

Que ry 54841 TGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATC 54900 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 54841 TGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATC 54900 

TGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAG 54960 
I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAG 54960 

CTNAGCCANCT GACCAANNNCAT CNNNGAGCT GGGNCCCTACACCCT GGACAGGNACAGT 55020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTNAGCCANCTGACC7\7WINCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGT 55020 

CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAACTCTGTGCCCACCACCAGTACTCCTGGGACC 55080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I M I I I I I I I I I 

CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAACTCTGTGCCCACCACCAGTACTCCTGGGACC 55080 

TCCACAGTGTACTGGGCAACCACTGGGACTCCATCCTCCTTCCCCGGCCACACAGAGCCT 55140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TCCACAGTGTACTGGGCAACCACTGGGACTCCATCCTCCTTCCCCGGCCACACAGAGCCT 55140 

GGCCCTCTCCTGATACCATTCACTTTCAACTTTACCATCACCAACCTGCATTATGAGGAA 55200 
I I I I I I M I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGCCCTCTCCTGATACCATTCACTTTCAACTTTACCATCACCAACCTGCATTATGAGGAA 55200 

AACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTG 55260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTG 55260 

CTCACGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 55320 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCACGCCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 55320 

TTGCTCAGACCTGAGAAGCAGGAGGCAGCCACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGC 55380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTGCTCAGACCTGAGAAGCAGGAGGCAGCCACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGC 55380 

GTTGATCCCATCGGACCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTG 55440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTTGATCCCATCGGACCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTG 55440 

Que r y 55441 ACCAANNNCAT CNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCT GGACAGGNACAGT CTCTAT GT CAAT 55500 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 55441 ACCA7\NNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAAT 55500 

Query 55501 GGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNAC 55560 

I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 55501 GGTTTCACCCATCNGT^CTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNAC 55560 

Query 55561 NTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTG 55620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 55561 NTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTG 55620 

Query 55621 NTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNC 55680 

I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 55621 NTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNC 55680 

Que r y 55681 CCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTN 55740 



Query 54901 

Sbjct 54901 

Query 54961 

Sbjct 54961 

Query 55021 

Sbjct 55021 

Query 55081 

Sbjct 55081 

Query 55141 

Sbjct 55141 

Query 55201 

Sbjct 55201 

Query 55261 

Sbjct 55261 

Query 55321 

Sbjct 55321 

Query 55381 

Sbjct 55381 



Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



Query 
Sbjct 



55681 
55741 
55741 
55801 
55801 
55861 
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55981 
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56101 



Query 56161 

Sbjct 56161 

Query 56221 

Sbjct 56221 

Query 56281 

Sbjct 56281 

Query 56341 

Sbjct 56341 



56401 



56401 



Query 56461 

Sbjct 56461 

Query 56521 

Sbjct 56521 

Query 56581 

Sbjct 56581 

Query 56641 

Sbjct 56641 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCNGGNTCC7VGGAAGTTC7^CACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTGCT^rN^mCCC^^ 55740 

TTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCN 55800 
I I I I I I I I I I M I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCN 55800 

GAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNNCNTNANCCCAAA 55860 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNNCNTNANCCCAAA 55860 

AGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATC 55920 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATC 55920 

NNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 55980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
NNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 55980 

CGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGCAGTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCT 56040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGCAGTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCT 56040 

GGGACTCCATCCTCCCTGCCTGGCCACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACC 56100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGACTCCATCCTCCCTGCCTGGCCACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACC 56100 

CTCT^ACTTTACCATCACCAACCTGCATTATGAAGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGG 56160 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCAACTTTACCATCACCAACCTGCATTATGAAGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGG 56160 

AAGTTCAACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAGCACC 56220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAGTTCAACACCACGGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAGCACC 56220 

AGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAACATGGG 56280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAACATGGG 56280 

GCAGCCACTGGAGTGGACGCCATCTGCACCCTCCGCCTTGATCCCACTGGTCCTGGACTG 56340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I 
GCAGCCACTGGAGTGGACGCCATCTGCACCCTCCGCCTTGATCCCACTGGTCCTGGACTG 56340 

NACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGN 56400 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
NACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGN 56400 

CCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNG 56460 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNG 56460 

CCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCC 56520 
I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCC 56520 

TCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACC 56580 
I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACC 56580 

ATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACC 56640 

M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I M I I I I I I I I I I I I I I I 

ATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACC 56640 

ACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTCAAG7\ACNCCAGTGTNGGCCNT 56700 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I 
ACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNT 56700 



Query 56701 

Sbjct 56701 

Query 56761 

Sbjct 56761 

Query 56821 

Sbjct 56821 

Query 56881 

Sbjct 56881 

Query 56941 

Sbjct 56941 

Query 57001 

Sbjct 57001 

Query 57061 

Sbjct 57061 

Query 57121 

Sbjct 57121 

Query 57181 

Sbjct 57181 

Query 57241 

Sbjct 57241 
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Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 



57301 



57301 



57361 



57361 



CTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I 
CTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGA 

NTGGATGCCATCTGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
NTGGATGCCATCTGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNG 

CTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I ! 
CTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNC7VTCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTG 

GACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGACCTCTGTGCCCACCACCAGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I 
GACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGACCTCTGTGCCCACCACCAGC 

ACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCTGGGACTCCATCCTCCCTGCCTGGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I 
ACTCCTGGGACCTCCACAGTGCACCTGGCAACCTCTGGGACTCCATCCTCCCTGCCTGGC 

CACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACCCTCAACTTTACCATCACCAACCTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CACACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACCCTCAACTTTACCATCACCAACCTG 

CAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGATCTAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGGGTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGATCTAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGGGTC 

CTGCAGGGTCTGCTTAGTCCCATTTTCAAGAACTCCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I 
CTGCAGGGTCTGCTTAGTCCCATTTTCAAGAACTCCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGC 

TGCAGACTGACCTCTCTCAGGCCCGAGAAGGATGGGGCAGCAACTGGAATGGATGCTGTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGCAGACTGACCTCTCTCAGGCCCGAGAAGGATGGGGCAGCAACTGGAATGGATGCTGTC 

TGCCTCTACCACCCTAATCCCAAAAGAC CT GGGCT GGACAGAGAGCAGCT GTACT GCGAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TGCCTCTACCACCCTAATCCCAAAAGACCTGGGCTGGACAGAGAGCAGCTGTACTGCGAG 

CTAAGCCAGCTGACCCACAACATCACTGAGCTGGGCCCCTACAGCCTGGACAGGGACAGT 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTAAGCCAGCTGACCCACAACATCACTGAGCTGGGCCCCTACAGCCTGGACAGGGACAGT 

CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAACTCTGTGCCCACCACCAGTACTCCTGGGACC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAACTCTGTGCCCACCACCAGTACTCCTGGGACC 



'57421 TCCACAGTGTACTGGGCAACCACTGGGACTCCATCCTCCTTCCCCGGCCACACANCNNCT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
57421 TCCACAGTGTACTGGGCAACCACTGGGACTCCATCCTCCTTCCCCGGCCACACANCNNCT 

57481 GNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGAN 
I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
57481 GNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGAN 

57541 NACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
57541 NACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTG 

57601 CTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 
I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
57601 CTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACC 

57661 TNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNN 
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Sbjct 57661 



Query 
Sbjct 



57721 



57721 



Query 57781 

Sbjct 57781 

Query 57841 

Sbjct 57841 

Query 57901 

Sbjct 57901 

Query 57961 

Sbjct 57961 

Query 58021 

Sbjct 58021 

Query 58081 

Sbjct 58081 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCTU^CCACCNN 57720 

CNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTG 57780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTG 57780 

ACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAAT 57840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCAAIWNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCA^ 57840 

GGTTTCACCCATTGGAGCTCTGGGCTCACCACCAGCACTCCTTGGACTTCCACAGTTGAC 57900 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTTTCACCCATTGGAGCTCTGGGCTCACCACCAGCACTCCTTGGACTTCCACAGTTGAC 57900 

CTTGGAACCTCAGGGACTCCATCCCCCGTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTG 57960 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CTTGGAACCTCAGGGACTCCATCCCCCGTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTG 57960 

GTGCCATTCACCCTAAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCATCGC 58020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGCCATTCACCCTAAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCATCGC 58020 

CCTGGATCTAGGAAGTTCAACGCCACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTAGTCCCATA 58080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTGGATCTAGGAAGTTCAACGCCACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTAGTCCCATA 58080 

TTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCT 58140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCAAGT^CACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCT 58140 



Que r y 58141 GAGAAGCAGGAGGCAGCCACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGCGTTGATCCCATC 58200 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 58141 GAGAAGCAGGAGGCAGCCACTGGAGTGGACACCATCTGTACCCACCGCGTTGATCCCATC 58200 



Query 58201 
Sbjct 58201 



GGACCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATC 58260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I 
GGACCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATC 58260 



Que ry 58261 NNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 58320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 58261 NNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAT 58320 

Que ry 58321 CNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCN '58380 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 58321 CNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCN 58380 

Query 58381 GGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACC 58440 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 58381 GGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACC 58440 



Query 58441 
Sbjct 58441 
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Sbjct 
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Sbjct 



58501 



58501 



58561 



58561 



58621 



58621 



NTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGG 58500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

NTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGG 58500 

AAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCC 58560 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCC 58560 

AGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGN 5 8 62 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I i I I I I I I I 

AGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGN 58620 

GCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTG 58680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTG 58680 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



58681 
58681 
58741 
58741 
58801 
58801 
58861 
58861 
58921 
58921 



Query 58981 

Sbjct 58981 

Query 59041 

Sbjct 59041 

Query 59101 

Sbjct 59101 



59161 



59161 



59221 



59221 



59281 



59281 



Query 59341 

Sbjct 59341 

Query 59401 

Sbjct 59401 

Query 59461 

Sbjct 59461 

Query 59521 

Sbjct 59521 



NACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGN 58740 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

NACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCN^ 58740 

CCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGAGCTTTGGG 58800 

I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCGGAGCTTTGGG 58800 

CTCACCACCAGCACTCCTTGGACTTCCACAGTTGACCTTGGAACCTCAGGGACTCCATCC 58860 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCACCTVCCTlGCACTCCTTGGACTTCCACAGTTGACCTTGGAACCTCyVGGGACTCCATCC 58860 

CCCGTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTAAACTTCACC 58920 
I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCGTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTAAACTTCACC 58920 

ATCACCAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACC 58980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ATCACCAACCTGO^GTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACC 58980 

ACGGAGAGGGTCCTTCAGGGTCTGCTTACGCCCTTGTTCAGGAACACCAGTGTCAGCTCT 59040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACGGAGAGGGTCCTTCAGGGTCTGCTTACGCCCTTGTTCAGGAACACCAGTGTCAGCTCT 59040 

CTGTACTCTGGTTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGGATGGGGCAGCCACCAGA 59100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGTACTCTGGTTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGGATGGGGCAGCCACCAGA 59100 

GTGGATGCTGTCTGCACCCATCGTCCTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGNACAGNGAGCNG 59160 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTGGATGCTGTCTGCACCCATCGTCCTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGNACAGNGAGCNG 59160 

CTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTG 59220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTG 59220 

GACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGC 59280 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I 

GACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGC 59280 

ACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGC 59340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGC 59340 

CNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTG 59400 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTNCCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTG 59400 

CANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTN 59460 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCNGGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTN 59460 

CTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGC 59520 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGCAGGGTCTGCT^n^^INCCCNTNTTCAAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGC 59520 

TGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATC 59580 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAGAAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATC 59580 



Query 59581 TGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAG 59640 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 59581 TGCANCCACCIWCNTNANCCCAAAAGNCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAG 59640 



Query 59641 CTNAGCCANCTGACCAANNNCAT CNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGT 59700 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sbjct 59641 CTNAGCCANCTGACCAAN^mCATC^INNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGT 59700 

Query 59701 CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATTGGATCCCTGTGCCCACCAGCAGCACTCCTGGGACC 59760 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 59701 CTCTATGTCAATGGTTTCACCCATTGGATCCCTGTGCCCACCAGCAGCACTCCTGGGACC 59760 

Query 597 61 TCCACAGTGGACCTTGGGTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGC 59820 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 59761 TCCACAGTGGACCTTGGGTCAGGGACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCCACAACTGCTGGC 59820 

Query 59821 CCTCTCCTGGTACCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTATGGGGAGGAC 59880 

I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 59821 CCTCTCCTGGTACCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCAGTATGGGGAGGAC 59880 



Query 59881 
Sbjct 59881 



ATGGGTCACCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTT 59940 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGGGTCACCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACAGAGAGGGTCCTGCAGGGTCTGCTT 59940 



Query 59941 
Sbjct 59941 



GGTCCCATATTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTCT 60000 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGTCCCATATTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTCT 60000 



Query 60001 
Sbjct 60001 



CTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCATCCATCATCTT 60060 
I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I 
CTCAGGTCCGAGAAGGATGGAGCAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGCATCCATCATCTT 60060 



Query 60061 
Sbjct 60061 



GACCCCAAAAGCCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACC 60120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 
GACCCCAAAAGCCCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACC 60120 



Query 60121 
Sbjct 60121 



AANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGT 60180 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGT 60180 



Query 60181 
Sbjct 60181 



TTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTN 60240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCACCCATCNGANCTCTGNGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTN 60240 



Query 60241 

Sbjct 60241 

Query 60301 

Sbjct 60301 



GGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTN 60300 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GGNACCTCNGGGACTCCATCCTCCNTCCCCNGCCNCACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTN 60300 

CCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCN 60360 

I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCN 60360 



Query 60361 
Sbjct 60361 



GGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTC 60420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGNGNGTNCTGCAGGGTCTGCTNNNNCCCNTNTTC 60420 



Que r y 60421 AAG;\ACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAG 60480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 60421 AAGAACNCCAGTGTNGGCCNTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTNNCTCAGGNCNGAG 60480 

Query 60481 AAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGN 60540 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 60481 AAGNATGGNGCAGCCACTGGANTGGATGCCATCTGCANCCACCNNCNTNANCCCAAAAGN 60540 



Query 60541 CCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNN 60600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 60541 CCTGGACTGNACAGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCAANNNCATCNNN 60600 

Query 60601 GAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAG 60660 

I I i I i I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I i I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 60601 GAGCTGGGNCCCTACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAG 60660 



Query 60661 
Sbjct 60661 



ACCTTTGCGCCCAACACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGGACCTCAGGG 60720 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I 
ACCTTTGCGCCCAACACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGGACCTTGGGACCTCAGGG 60720 



Query 60721 
Sbjct 60721 



ACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCTACATCTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTC 60780 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTCCATCCTCCCTCCCCAGCCCTACATCTGCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTC 60780 



Query 60781 
Sbjct 60781 



AACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGACATGCATCACCCAGGCTCCAGGAAG 60840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AACTTCACCATCACCAACCTGCAGTACGAGGAGGACATGCATCACCCAGGCTCCAGGAAG 60840 



Query 60841 

Sbjct 60841 

Query 60901 

Sbjct 60901 



TTCAACACCACGGAGCGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACCAGT 60900 
I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TTCAACACCACGGAGCGGGTCCTGCAGGGTCTGCTTGGTCCCATGTTCAAGAACACCAGT 60900 

GTCGGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGAATGGGGCA 60960 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GTCGGCCTTCTGTACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGAATGGGGCA 60960 



Query 60961 
Sbjct 60961 



GCCACCAGAGTGGATGCTGTCTGCACCCATCGTCCTGACCCCAA7\AGCCCTGGACTGNAC 61020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCCACCAGAGTGGATGCTGTCTGCACCCATCGTCCTGACCCCA7\AAGCCCTGGACTGNAC 61020 



Query 61021 
Sbjct 61021 



AGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACCA7\NNNCATCNNNGAGCTGGGNCCC 61080 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGNGAGCNGCTNTACTGGGAGCTNAGCCANCTGACC7\ANNNCATCNNNGAGCTGGGNCCC 61080 



Query 61081 
Sbjct 61081 



TACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCC 61140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TACACCCTGGACAGGNACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCNGANCTCTGNGCCC 61140 



Query 61141 
Sbjct 61141 



ACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCC 61200 
I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCACAGTGNACNTNGGNACCTCNGGGACTCCATCCTCC 61200 



Query 61201 
Sbjct 61201 



NTCCCCNGCCNCACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACCCTCAACTTTACCATC 61260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
NTCCCCNGCCNCACAGCCCCTGTCCCTCTCTTGATACCATTCACCCTCAACTTTACCATC 61260 



Query 61261 ACCAACCTGCATTATGAAGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACG 61320 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 61261 ACCAACCTGCATTATGAAGAAAACATGCAACACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACG 61320 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 



61321 GAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAGCACCAGCGTTGGCCCTCTG 61380 

I I M M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

61321 GAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAGCACCAGCGTTGGCCCTCTG 61380 

61381 TACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAACATGGGGCAGCCACTGGAGTG 61440 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

61381 TACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGACCTGAGAAACATGGGGCAGCCACTGGAGTG 61440 

61441 GACGCCATCTGCACCCTCCGCCTTGATCCCACTGGTCCTGGACTGGACAGAGAGCGGCTA 61500 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

61441 GACGCCATCTGCACCCTCCGCCTTGATCCCACTGGTCCTGGACTGGACAGAGAGCGGCTA 61500 

61501 TACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAACAGCGTTACAGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGAC 61560 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

61501 TACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCAACAGCGTTACAGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGAC 61560 



61561 



61561 



AGGGACAGTCTCTATGTCAATGGCTTCACCCAGCGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGTATT 6 1 62 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGGACAGTCTCTATGTCAATGGCTTCACCCAGCGGAGCTCTGTGCCAACCACCAGTATT 61620 



61621 CCTGGGACCTCTGCAGTGCACCTGGAAACCTCTGGGACTCCAGCCTCCCTCCCTGGCCAC 61680 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Sb j ct 61621 CCTGGGACCTCTGCAGTGCACCTGGAAACCTCTGGGACTCCAGCCTCCCTCCCTGGCCAC 61680 

Query 61681 ACAGCCCCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACTATCACCAACCTGCAG 61740 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 61681 ACAGCCCCTGGCCCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACTATCACCAACCTGCAG 61740 

Query 61741 TATGAGGTGGACATGCGTCACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGAGTCCTG 61800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j C t 61741 TATGAGGTGGACATGCGTCACCCTGGTTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGAGTCCTG 61800 

Query 61801 CAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGC 61860 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 61801 CAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTCAAGAGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGC 61860 

AGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAAAAACGTGGGGCAGCCACCGGCGTGGACACCATCTGC 61920 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAAAAACGTGGGGCAGCCACCGGCGTGGACACCATCTGC 61920 

ACTCACCGCCTTGACCCTCTAAACCCTGGACTGGACAGAGAGCAGCTATACTGGGAGCTG 61980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACTCACCGCCTTGACCCTCTAAACCCTGGACTGGACAGAGAGCAGCTATACTGGGAGCTG 61980 

AGCAAACTGACCCGTGGCATCATCGAGCTGGGCCCCTACCTCCTGGACAGAGGCAGTCTC 62040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGCA7\ACTGACCCGTGGCATCATCGAGCTGGGCCCCTACCTCCTGGACAGAGGCAGTCTC 62040 

TATGTCAATGGTTTCACCCATCGGAACTTTGTGCCCATCACCAGCACTCCTGGGACCTCC 62100 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TATGTCAATGGTTTCACCCATCGGAACTTTGTGCCCATCACCAGCACTCCTGGGACCTCC 62100 

ACAGTACACCTAGGAACCTCTGA;\ACTCCATCCTCCCTACCTAGACCCATAGTGCCTGGC 62160 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

ACAGTACACCTAGGAACCTCTGAAACTCCATCCTCCCTACCTAGACCCATAGTGCCTGGC 62160 

CCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACTTGCAGTATGAGGAGGCC 62220 
I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCTCTCCTGGTGCCATTCACCCTCAACTTCACCATCACCAACTTGCAGTATGAGGAGGCC 62220 

Query 62221 ATGCGACACCCTGGCTCCAGGAAGTTCAATACCACGGAGAGGGTCCTACAGGGTCTGCTC 62280 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 62221 ATGCGACACCCTGGCTCCAGGAAGTTCAATACCACGGAGAGGGTCCTACAGGGTCTGCTC 62280 

AGGCCCTTGTTCAAGAATACCAGTATCGGCCCTCTGTACTCCAGCTGCAGACTGACCTTG 62340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGGCCCTTGTTCAAGAATACCAGTATCGGCCCTCTGTACTCCAGCTGCAGACTGACCTTG 62340 

CTCAGGCCAGAGAAGGACAAGGCAGCCACCAGAGTGGATGCCATCTGTACCCACCACCCT 62400 
I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTCAGGCCAGAGAAGGACAAGGCAGCCACCAGAGTGGATGCCATCTGTACCCACCACCCT 62400 

Que ry 62401 GACCCTCAAAGCCCTGGACTGAACAGAGAGCAGCTGTACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACC 62460 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 62401 GACCCTCAAAGCCCTGGACTGAACAGAGAGCAGCTGTACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACC 62 460 

Query 62461 CACGGCATCACTGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGGACAGTCTCTATGTCGATGGT 62520 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 62461 CACGGCATCACTGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGACAGGGACAGTCTCTATGTCGATGGT 62520 

Query 62 52 1 TTCACTCATTGGAGCCCCATACCGACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCATAGTGAACCTG 62580 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 62521 TTCACTCATTGGAGCCCCATACCGACCACCAGCACTCCTGGGACCTCCATAGTGAACCTG 62 5 8 0 

Query 62581 GGAACCTCTGGGATCCCACCTTCCCTCCCTGAAACTACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTN 62640 

I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 62581 GGAACCTCTGGGATCCCACCTTCCCTCCCTGAAACTACANCNNCTGNCCCTCTCCTGNTN 62640 



Query 61861 

Sbjct 61861 

Query 61921 

Sbjct 61921 

Query 61981 

Sbjct 61981 

Query 62041 

Sbjct 62041 

Query 62101 

Sbjct 62101 

Query 62161 

Sbjct 62161 



Query 62281 

Sbjct 62281 

Query 62341 

Sbjct 62341 



Query 62641 CCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACATGCNNCNCCCN 

I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 62641 CCNTTCACCNTCAACTTNACCATCACCAACCTGCANTANGNGGANNACTVTGChn^CNCC^^ 

Query 62701 GGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j c t 62701 GGNTCCAGGAAGTTCAACACCACNGAGAGGGTTCTGCAGGGTCTGCTCAAGCCCTTGTTC 

Query 62761 AAGAGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTATTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAG 

I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 627 61 AAGAGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTATTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAG 

Query 62 82 1 AAGGACGGAGTAGCCACCAGAGTGGACGCCATCTGCACCCACCGCCCTGACCCCAT^AATC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 62 82 1 AAGGACGGAGTAGCCACCAGAGTGGACGCCATCTGCACCCACCGCCCTGACCCCAAAATC 

Query 62881 CCTGGGCTAGACAGACAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCCACAGCATCACT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j Ct 62 8 8 1 CCTGGGCTAGACAGACAGCAGCTATACTGGGAGCTGAGCCAGCTGACCCACAGCATCACT 

Que r y 62941 GAGCTGGGACCCTACACCCTGGATAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAGCGG 
I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 62 941 GAGCTGGGACCCTACACCCTGGATAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCAGCGG 

AGCTCTGTGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACTTTCACAGTACAGCCGGAAACCTCTGAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCTCTGTGCCCACCACCAGCACTCCTGGGACTTTCACAGTACAGCCGGAAACCTCTGAG 

ACTCCATCATCCCTCCCTGGCCCCACAGCCACTGGCCCTGTCCTGCTGCCATTCACCCTC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACTCCATCATCCCTCCCTGGCCCCACAGCCACTGGCCCTGTCCTGCTGCCATTCACCCTC 

AATTTTACCATCACTAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGCTCCAGGAAG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AATTTTACCATCACTAACCTGCAGTATGAGGAGGACATGCATCGCCCTGGCTCCAGGAAG 

TTCAACACCACGGAGAGGGTCCTTCAGGGTCTGCTTATGCCCTTGTTCAAGAACACCAGT 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCAACACCACGGAGAGGGTCCTTCAGGGTCTGCTTATGCCCTTGTTCAAGAACACCAGT 

Query 63241 GTCAGCTCTCTGTACTCTGGTTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGGATGGGGCA 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j Ct 63241 GTCAGCTCTCTGTACTCTGGTTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCTGAGAAGGATGGGGCA 



Query 63001 

Sbjct 63001 

Query 63061 

Sbjct 63061 

Query 63121 

Sbjct 63121 

Query 63181 

Sbjct 63181 



Query 63301 

Sbjct 63301 

Query 63361 

Sbjct 63361 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 



GCCACCAGAGTGGATGCTGTCTGCACCCATCGTCCTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGGAC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCCACCAGAGTGGATGCTGTCTGCACCCATCGTCCTGACCCCAAAAGCCCTGGACTGGAC 

AGAGAGCGGCTGTACTGGAAGCTGAGCCAGCTGACCCACGGCATCACTGAGCTGGGCCCC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGAGAGCGGCTGTACTGGAAGCTGAGCCAGCTGACCCACGGCATCACTGAGCTGGGCCCC 



63421 TACACCCTGGACAGGCACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAGCTCTATGACG 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
6342 1 TACACCCTGGACAGGCACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACCCATCAGAGCTCTATGACG 

63481 ACCACCAGAACTCCTGATACCTCCACAATGCACCTGGCAACCTCGAGAACTCCAGCCTCC 
I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i 
63481 ACCACCAGAACTCCTGATACCTCCACAATGCACCTGGCAACCTCGAGAACTCCAGCCTCC 

63541 CTGTCTGGACCTACGACCGCCAGCCCTCTCCTGGTGCTATTCACAATT7\ACTTCACCATC 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
63541 CTGTCTGGACCTACGACCGCCAGCCCTCTCCTGGTGCTATTCACAATTAACTTCACCATC 

63601 ACTAACCTGCGGTATGAGGAGAACATGCATCACCCTGGCTCTAGAAAGTTTAACACCACG 



62700 
62700 
62760 
62760 
62820 
62820 
62880 
62880 
62940 
62940 
63000 
63000 
63060 
63060 
63120 
63120 
63180 
63180 
63240 
63240 
63300 
63300 
63360 
63360 
63420 
63420 
63480 
63480 
63540 
63540 
63600 
63600 
63660 



Sb j ct 


63601 




63661 


Sbjct 


63661 




63721 


Sbict 


63721 






Sb j ct 


63781 




63841 


Sbjct 


63841 




63901 


Sbjct 


63901 




63961 


Sb j ct 


63961 






Sbjct 


64021 




U *1 V/ O X 


Sbjct 


64081 




641 41 


Sbjct 


64141 




fi4 s>m 


Sbjct 


64201 


QuG jry 




Sb j ct 


64261 




fi4 "^9 1 


Sb j ct 






fi4 ft 1 


Sb j ct 


64381 




64441 


Sbjct 


64441 


Our t"\7 


64 sni 

0 1 «J V X 


Sb j ct 


64501 


Query 


64561 


Sbjct 


64561 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

ACT;\ACCTGCGGTATGAGGAGAACATGCATCACCCTGGCTCTAGAAAGTTTAACACCACG 63660 

GAGAGAGTCCTTCAGGGTCTGCTCAGGCCTGTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTG 63720 
I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I 
GAGAGAGTCCTTCAGGGTCTGCTCAGGCCTGTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTG 63720 

TACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCCAAGAAGGATGGGGCAGCCACCAAAGTG 63780 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TACTCTGGCTGCAGACTGACCTTGCTCAGGCCCAAGAAGGATGGGGCAGCCACCAT^GTG 63780 

GATGCCATCTGCACCTACCGCCCTGATCCCAA7\AGCCCTGGACTGGACAGAGAGCAGCTA 63840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GATGCCATCTGCACCTACCGCCCTGATCCCAAAAGCCCTGGACTGGACAGAGAGCAGCTA 63840 

TACTGGGAGCTGAGCCAGCTAACCCACAGCATCACTGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGAC 63900 
I I I I I I I I I I I It I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TACTGGGAGCTGAGCCAGCTAACCCACAGCATCACTGAGCTGGGCCCCTACACCCTGGAC 63900 

AGGGACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACACAGCGGAGCTCTGTGCCCACCACTAGCATT 63960 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGGACAGTCTCTATGTCAATGGTTTCACACAGCGGAGCTCTGTGCCCACCACTAGCATT 63960 

CCTGGGACCCCCACAGTGGACCTGGGAACATCTGGGACTCCAGTTTCTAAACCTGGTCCC 64020 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CCTGGGACCCCCACAGTGGACCTGGGAACATCTGGGACTCCAGTTTCTAAACCTGGTCCC 64020 

TCGGCTGCCAGCCCTCTCCTGGTGCTATTCACTCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCGG 64080 
I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCGGCTGCCAGCCCTCTCCTGGTGCTATTCACTCTCAACTTCACCATCACCAACCTGCGG 64080 

TATGAGGAGAACATGCAGCACCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGGGTCCTT 64140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TATGAGGAGAACATGCAGCACCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACCACGGAGAGGGTCCTT 64140 

CAGGGCCTGCTCAGGTCCCTGTTCAAGAGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGC 64200 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 

CAGGGCCTGCTCAGGTCCCTGTTCAAGAGCACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTGC 64200 

AGACTGACTTTGCTCAGGCCTGAAAAGGATGGGACAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGC 64260 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGACTGACTTTGCTCAGGCCTGAAAAGGATGGGACAGCCACTGGAGTGGATGCCATCTGC 64260 

ACCCACCACCCTGACCCCAAAAGCCCTAGGCTGGACAGAGAGCAGCTGTATTGGGAGCTG 64320 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACCCACCACCCTGACCCCAAAAGCCCTAGGCTGGACAGAGAGCAGCTGTATTGGGAGCTG 64320 

AGCCAGCTGACCCACAATATCACTGAGCTGGGCCACTATGCCCTGGACAACGACAGCCTC 64380 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGCCT^GCTGACCCTICAATATCACTGAGCTGGGCCACTATGCCCTGGACAACGACAGCCTC 64380 

TTTGTCAATGGTTTCACTCATCGGAGCTCTGTGTCCACCACCAGCACTCCTGGGACCCCC 64440 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTTGTCAATGGTTTCACTCATCGGAGCTCTGTGTCCACCACCAGCACTCCTGGGACCCCC 64440 

ACAGTGTATCTGGGAGCATCTAAGACTCCAGCCTCGATATTTGGCCCTTCAGCTGCCAGC 64500 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I 
ACAGTGTATCTGGGAGCATCTAAGACTCCAGCCTCGATATTTGGCCCTTCAGCTGCCAGC 64500 

CATCTCCTGATACTATTCACCCTCAACTTCACCATCACTAACCTGCGGTATGAGGAGAAC 64560 

I I I I I I I M I I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I 

CATCTCCTGATACTATTCACCCTCAACTTCACCATCACTAACCTGCGGTATGAGGAGAAC 64560 

ATGTGGCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACTACAGAGAGGGTCCTTCAGGGCCTGCTAAGG 64620 
I M I M I I M M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATGTGGCCTGGCTCCAGGAAGTTCAACACTACAGAGAGGGTCCTTCAGGGCCTGCTT^AGG 64620 



Query 64621 
Sbjct 64621 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 
Query 
Sbjct 



64681 



64681 



64741 



64741 



64801 



64801 



Query 64861 

Sbjct 64861 

Query 64921 

Sbjct 64921 

Query 64981 

Sbjct 64981 

Query 65041 



Sbjct 65041 



65101 



65101 



65161 



65161 



CCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTCCAGGCTGACCTTGCTC 64680 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCTTGTTCAAGAACACCAGTGTTGGCCCTCTGTACTCTGGCTCCAGGCTGACCTTGCTC 64680 

AGGCCAGAGAAAGATGGGGAAGCCACCGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGCCCTGAC 64740 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGGCCAGAGAAAGATGGGGAAGCCACCGGAGTGGATGCCATCTGCACCCACCGCCCTGAC 64740 

CCCACAGGCCCTGGGCTGGACAGAGAGCAGCTGTATTTGGAGCTGAGCCAGCTGACCCAC 64800 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I I 

CCCACAGGCCCTGGGCTGGACAGAGAGCAGCTGTATTTGGAGCTGAGCCAGCTGACCCAC 64800 

AGCATCACTGAGCTGGGCCCCTACACACTGGACAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGTTTC 64860 
I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AGCATCACTGAGCTGGGCCCCTACACACTGGACAGGGACAGTCTCTATGTCAATGGTTTC 64860 

ACCCATCGGAGCTCTGTACCCACCACCAGCACCGGGGTGGTCAGCGAGGAGCCATTCACA 64920 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCCATCGGAGCTCTGTACCCACCACCAGCACCGGGGTGGTCAGCGAGGAGCCATTCACA 64920 

CTGAACTTCACCATCAACAACCTGCGCTACATGGCGGACATGGGCCAACCCGGCTCCCTC 64980 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CTGAACTTCACCATCAACAACCTGCGCTACATGGCGGACATGGGCCAACCCGGCTCCCTC 64980 

AAGTTCAACATCACAGACAACGTCATGAAGCACCTGCTCAGTCCTTTGTTCCAGAGGAGC 65040 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AAGTTCAACATCACAGACAACGTCATGAAGCACCTGCTCAGTCCTTTGTTCCAGAGGAGC 65040 

AGCCTGGGTGCACGGTACACAGGCTGCAGGGTCATCGCACTAAGGTCTGTGAAGAACGGT 65100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I 

AGCCTGGGTGCACGGTACACAGGCTGCAGGGTCATCGCACTAAGGTCTGTGAAGAACGGT 65100 

GCTGAGACACGGGTGGACCTCCTCTGCACCTACCTGCAGCCCCTCAGCGGCCCAGGTCTG 65160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

GCTGAGACACGGGTGGACCTCCTCTGCACCTACCTGCAGCCCCTCAGCGGCCCAGGTCTG 65160 

CCTATCAAGCAGGTGTTCCATGAGCTGAGCCAGCAGACCCATGGCATCACCCGGCTGGGC 65220 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

CCTATCAAGCAGGTGTTCCATGAGCTGAGCCAGCAGACCCATGGCATCACCCGGCTGGGC 65220 



65221 CCCTACTCTCTGGACA7\AGACAGCCTCTACCTTAACGGTTACAATGAACCTGGTCTAGAT 65280 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
65221 CCCTACTCTCTGGACAAAGACAGCCTCTACCTTAACGGTTACAATGAACCTGGTCTAGAT 65280 



Query 65281 
Sbjct 65281 



GAGCCTCCTACAACTCCCAAGCCAGCCACCACATTCCTGCCTCCTCTGTCAGAAGCCACA 65340 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGCCTCCTACAACTCCCAAGCCAGCCACCACATTCCTGCCTCCTCTGTCAGAAGCCACA 65340 



Query 65341 ACAGCCATGGGGTACCACCTGAAGACCCTCACACTCAACTTCACCATCTCCAATCTCCAG 65400 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct 65341 ACAGCCATGGGGTACCACCTGAAGACCCTCACACTCAACTTCACCATCTCCAATCTCCAG 65400 

Que ry 65401 TATTCACCAGATATGGGCAAGGGCTCAGCTACATTCAACTCCACCGAGGGGGTCCTTCAG 65460 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct 65401 TATTCACCAGATATGGGCAAGGGCTCAGCTACATTCAACTCCACCGAGGGGGTCCTTCAG 65460 

Query 65461 CACCTGCTCAGACCCTTGTTCCAGAAGAGCAGCATGGGCCCCTTCTACTTGGGTTGCCAA 65520 

M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I 

Sb j ct 65461 CACCTGCTCAGACCCTTGTTCCAGAAGAGCAGCATGGGCCCCTTCTACTTGGGTTGCCAA 65520 

Query 6552 1 CTGATCTCCCTCAGGCCTGAGAAGGATGGGGCAGCCACTGGTGTGGACACCACCTGCACC 65580 

IIMMMIIIIIII INI I II Illllllllll 

Sb j ct 6552 1 CTGATCTCCCTCAGGCCTGAGAAGGATGGGGCAGCCACTGGTGTGGACACCACCTGCACC 65580 



Query 65581 TACCACCCTGACCCTGTGGGCCCCGGGCTGGACATACAGCAGCTTTACTGGGAGCTGAGT 65640 



Sbjct 


65581 


Quejry 


65641 


Sbjct 


65641 




65701 


Sb j ct 


65701 




65761 


Sbjct 


65761 




65821 


Sbjct 


65821 


One 1"V 


65881 


Sbjct 


65881 


Qvis jry 


65941 


Sbjct 


65941 


QuG jry 


66001 


Sbjct 


66001 


Qu© jry 


66061 


Sbjct 


66061 


Queiry 


66121 

V/ W J. J. 


Sbjct 


66121 




O O X O J. 


Sbjct 


66181 


Qu© jry 


66241 


Sbjct 


66241 


Quejry 


66301 


Sbjct 


66301 


QuG jry 




Sbj ct 


66361 


One vxr 




Sbjct 


66421 


Quejry 


66481 


Sbjct 


66481 


Query 


66541 


Sbjct 


66541 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 i 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

TACCACCCTGACCCTGTGGGCCCCGGGCTGGACATACAGCAGCTTTACTGGGAGCTGAGT 65640 

CAGCTGACCCATGGTGTCACCCAACTGGGCTTCTATGTCCTGGACAGGGATAGCCTCTTC 65700 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
CAGCTGACCCATGGTGTCACCCAACTGGGCTTCTATGTCCTGGACAGGGATAGCCTCTTC 65700 

ATCAATGGCTATGCACCCCAGAATTTATCAATCCGGGGCGAGTACCAGATAAATTTCCAC 65760 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATCAATGGCTATGCACCCCAGAATTTATCAATCCGGGGCGAGTACCAGATAAATTTCCAC 65760 

ATTGTCAACTGGAACCTCAGTAATCCAGACCCCACATCCTCAGAGTACATCACCCTGCTG 65820 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTGTCAACTGGAACCTCAGTAATCCAGACCCCACATCCTCAGAGTACATCACCCTGCTG 65820 

AGGGACATCCAGGACAAGGTCACCACACTCTACAAAGGCAGTCAACTACATGACACATTC 65880 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGGACATCCTVGGACAAGGTCACCACACTCTACAAAGGCT^GTCAACTACATGACAC^^ 65880 

CGCTTCTGCCTGGTCACCAACTTGACGATGGACTCCGTGTTGGTCACTGTCAAGGCATTG 65940 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I 
CGCTTCTGCCTGGTCACCAACTTGACGATGGACTCCGTGTTGGTCACTGTCAAGGCATTG 65940 

TTCTCCTCCAATTTGGACCCCAGCCTGGTGGAGCAAGTCTTTCTAGATAAGACCCTGAAT 66000 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TTCTCCTCCAATTTGGACCCCAGCCTGGTGGAGCAAGTCTTTCTAGATAAGACCCTGAAT 66000 

GCCTCATTCCATTGGCTGGGCTCCACCTACCAGTTGGTGGACATCCATGTGACAGA7\ATG 66060 
I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCCTCATTCCATTGGCTGGGCTCCACCTACCAGTTGGTGGACATCCATGTGACAGAAATG 66060 

GAGTCATCAGTTTATCAACCAACAAGCAGCTCCAGCACCCAGCACTTCTACCTGAATTTC 66120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GAGTCATCAGTTTATCAACCAACAAGCAGCTCCAGCACCCAGCACTTCTACCTGAATTTC 66120 

ACCATCACCAACCTACCATATTCCCAGGACAAAGCCCAGCCAGGCACCACCAATTACCAG 66180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 

ACCATCACCAACCTACCATATTCCCAGGACAAAGCCCAGCCAGGCACCACCAATTACCAG 66180 

AGGAACAAAAGGAATATTGAGGATGCGCTCAACCAACTCTTCCGAAACAGCAGCATCAAG 66240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I 
AGGAACAAAAGG7\ATATTGAGGATGCGCTCAACCAACTCTTCCGAAACAGCAGCATCAAG 66240 

AGTTATTTTTCTGACTGTCAAGTTTCAACATTCAGGTCTGTCCCCAACAGGCACCACACC 66300 
I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGTTATTTTTCTGACTGTCAAGTTTCAACATTCAGGTCTGTCCCCAACAGGCACCACACC 66300 

GGGGTGGACTCCCTGTGTAACTTCTCGCCACTGGCTCGGAGAGTAGACAGAGTTGCCATC 66360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGGGTGGACTCCCTGTGTAACTTCTCGCCACTGGCTCGGAGAGTAGACAGAGTTGCCATC 66360 

TATGAGGAATTTCTGCGGATGACCCGGAATGGTACCCAGCTGCAGAACTTCACCCTGGAC 66420 
I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

TATGAGGAATTTCTGCGGATGACCCGGAATGGTACCCAGCTGCAGAACTTCACCCTGGAC 66420 

AGGAGCAGTGTCCTTGTGGATGGGTATTCTCCCAACAGAAATGAGCCCTTAACTGGGAAT 66480 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AGGAGCAGTGTCCTTGTGGATGGGTATTCTCCCAACAGAAATGAGCCCTTAACTGGGAAT 66480 

TCTGACCTTCCCTTCTGGGCTGTCATCCTCATCGGCTTGGCAGGACTCCTGGGACTCATC 66540 
I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
TCTGACCTTCCCTTCTGGGCTGTCATCCTCATCGGCTTGGCAGGACTCCTGGGACTCATC 66540 

ACATGCCTGATCTGCGGTGTCCTGGTGACCACCCGCCGGCGGAAGAAGGAAGGAGAATAC 66600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ACATGCCTGATCTGCGGTGTCCTGGTGACCACCCGCCGGCGGAAGAAGGAAGGAGAATAC 66600 



Query 66601 AACGTCCAGCAACAGTGCCCAGGCTACTACCAGTCACACCTAGACCTGGAGGATCTGCAA 66660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 66601 AACGTCCAGCAACAGTGCCCAGGCTACTACCAGTCACACCTAGACCTGGAGGATCTGCAA 66660 

Que r y 66661 TGACTGGAACTTGCCGGTGCCTGGGGTGCCTTTCCCCCAGCCAGGGTCCAAAGAAGCTTG 66720 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct 66661 TGACTGGAACTTGCCGGTGCCTGGGGTGCCTTTCCCCCAGCCAGGGTCCAAAGAAGCTTG 66720 

Query 66721 GCTGGGGCAGAAATAAACCATATTGGTCGG 66750 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct 66721 GCTGGGGCAGAAATAAACCATATTGGTCGG 66750 



CPU time: 0.17 user sees. 0.02 sys. sees 0.19 total sees. 

Lambda K H 

1.33 0.621 1.12 

Gapped 

Lambda K H 

1.33 0.621 1.12 



Matrix: blastn matrix:! -2 

Gap Penalties: Existence: 5, Extension: 2 

Number of Sequences: 1 

Number of Hits to DB: 297,193 

Number of extensions: 10780 

Number of successful extensions: 3786 

Number of sequences better than 10.0: 1 

Number of HSP*s gapped: 1 

Number of HSP's successfully gapped: 1 

Length of query: 66765 

Length of database: 17,671,372,779 

Length adjustment: 30 

Effective length of query: 66735 

Effective length of database: 17,671,372,749 

Effective search space: 1179299060404515 

Effective search space used: 1179299060404515 

XI: 11 (21.1 bits) 

X2: 26 (50.0 bits) 

X3: 26 (50.0 bits) 

SI: 19 (37.2 bits) 

S2: 24 (46.8 bits) 



